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Phaeodactylum tricornutum es una diatomea marina objeto de estudio durante los últimos 
años gracias a sus propiedades biológicas y su potencial biotecnológico. A partir de P. 
tricornutum se pueden obtener distintos componentes de alto valor como nutracéuticos, 
biocombustibles, cosméticos, productos farmacéuticos, etc. Esta microalga se encuentra 
dentro de las principales especies productoras de PUFAs (EPA y DHA), importantes en la 
industria farmacéutica y alimentaria debido a sus efectos positivos en la salud humana. P. 
tricornutum posee un genoma de aproximadamente 27. 4 megabases (Mb) y se estima 
que contiene 10 402 genes. No obstante, existen regiones génicas con funcionalidad 
desconocida, lo que genera la necesidad de llevar a cabo análisis bioinformáticos que 
faciliten la comprensión del flujo de información desde los genes a las estructuras 
moleculares. Es por esto que, se buscó predecir computacionalmente la estructura de la 
proteína hipotética B7FQK1 de Phaeodactylum tricornutum y comprobar la función 
descrita, relacionada con la biosíntesis de PUFAs. La investigación se desarrolló en 
cuatro fases, la primera consistió en la evaluación in – silico de la estructura primaria, 
utilizando servidores y algoritmos como TMHMM, ConSurf, PROSITE, Pfam y BLAST. 
Posteriormente, se analizaron las características físico – químicas y perfiles de la 
secuencia de aminoácidos con las herramientas EXPASY – PROTPARAM y ProtScale 
respectivamente. En la tercera fase se predijo la estructura secundaria a partir de los 
resultados obtenidos de los servidores NPS@ y PSIPRED. Por último, se obtuvo la 
construcción del modelo 3D de la proteína mediante el servidor I – TASSER y se validó 
con la herramienta STRUCTURE ASSESSMENT de SWISS – MODEL. Se identificó un 
dominio FA_desaturasa 2 directamente relacionado con la función predicha. Con base en 
la evaluación computacional, se obtuvo la estructura secundaria y el modelo 3D, este 
último con un C – score de 1. 75 que indica un modelo de buena calidad. La predicción 
estructural y funcional de la proteína hipotética B7FQK1 permite profundizar en los 
conocimientos de las propiedades biológicas de la microalga y contribuye en la 
optimización de los procesos biotecnológicos.  
 






Phaeodactylum tricornutum is a marine diatom that has been studied in recent years due 
to its biological properties and its biotechnological potential. From P. tricornutum different 
high value components can be obtained such as nutraceuticals, biofuels, cosmetics, 
pharmaceutical products, etc. This microalga is among the main producer species of 
PUFAs (EPA and DHA) important in the pharmaceutical and food industry due to its 
positive effects on human health. P. tricornutum has its sequenced genome, it has 
approximately 27.4 megabases (Mb) and it is estimated that it contains 10,402 genes. 
However, there are gene regions with unknown functionality, which generates the need to 
carry out bioinformatics analysis that facilitates the understanding of the flow of information 
from genes to molecular structures. That is why, we sought computationally to predict the 
structure of the hypothetical protein B7FQK1 of Phaeodactylum tricornutum and verify the 
function described, related to the biosynthesis of fatty acids. The research was developed 
in four phases, the first consisted in the in-silico evaluation of the primary structure, using 
servers and algorithms such as TMHMM, ConSurf, PROSITE, Pfam and BLAST. 
Subsequently, the physicochemical characteristics and profiles of the amino acids 
sequence were analyzed with the EXPASY - PROTPARAM and ProtScale tools 
respectively. In the third phase the secondary structure was predicted from the results 
obtained from the NPS @ and PSIPRED servers. Finally, the construction of the 3D model 
of the protein was obtained through the I - TASSER server and validated with the 
STRUCTURE ASSESSMENT of SWISS - MODEL tool. A FA_desaturase 2 domain 
directly related to the predicted function was identified. Based on the computational 
evaluation, the secondary structure and the 3D model were obtained, the latter with a C - 
score of 1.75 indicating a good quality model. The structural and functional prediction of 
the hypothetical protein B7FQK1 allows deepening the knowledge of the biological 
properties of the microalga and contributes in the optimization of biotechnological 
processes. 
 






Las microalgas se han utilizado ampliamente para diversas aplicaciones, incluida 
la nutrición humana y animal, cosméticos, productos farmacéuticos, captura de 
CO2, producción de bioenergía y eliminación de nutrientes de las aguas 
residuales. Las propiedades biológicas de estos organismos y sus componentes 
han sido objeto de estudio durante los últimos años en áreas de investigación 
como: antioxidantes, antimicrobianos, agentes anticancerígenos, antiinflamatorios 
y de salud cardiovascular, antiobesidad y actividad antidiabética (Domínguez, 
2013).  
 
Estos organismos se constituyen como una fuente prometedora para la producción 
de diversos compuestos bioactivos, los cuales se han aislado y determinado 
estructuralmente a partir de una extensa investigación. Algunos de estos 
compuestos son: ácidos grasos, esteroles, compuestos fenólicos, enzimas, 
clorofilas, polisacáridos, alcaloides, toxinas y pigmentos que se pueden usar 
ampliamente en productos farmacéuticos, cosméticos, aditivos alimentarios e 
ingredientes (German-Báez et al., 2017; Raposo & De Morais, 2015). Entre los 
productos de valor agregado producidos a partir de microalgas, se encuentran los 
PUFAs los cuales han sido ampliamente conocidos por sus efectos beneficiosos 
en  la salud humana (Y. Yang et al., 2017). 
 
Una de las especies de microalgas que ha despertado un gran interés por el 
estudio profundo de su material genético es P. tricornutum, esto debido al alto 
potencial biotecnológico que posee, relacionado con la producción a gran escala 
de metabolitos de alto valor en la bioeconomía y sus aplicaciones como 
nutracéuticos, biocombustibles, cosméticos, medicamentos, etc. (Villanova et al., 
2017). P. tricornutum es considerado como un modelo ya que cuenta con su 
genoma secuenciado, además su tamaño es comparativamente pequeño lo que 
ha permitido su fácil manipulación (D. Singh, Carlson, Fell, & Poolman, 2015). Lo 
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anterior, ha dado lugar a una mejor caracterización de su metabolismo y a la 
expresión de proteínas recombinantes (Serif et al., n.d.; Zou et al., 2018).  
 
P. tricornutum contiene aproximadamente 36.4% de proteína cruda, 26.1% de 
carbohidratos, 18.0% de lípidos, 15.9% de ceniza y 0.25% de detergente neutro en 
base al peso seco en condiciones normales de crecimiento (Rebolloso-Fuentes 
M.M, Navarro-Perez A, 2000). P. tricornutum se encuentra dentro de las 
principales especies de microalgas productoras PUFAs (Silva Benavides, Torzillo, 
Kopecký, & Masojídek, 2013). Los ácidos grasos característicos de la especie son 
el EPA y el DHA (Chauton, Reitan, Norsker, Tveterås, & Kleivdal, 2015; Shen, 
Wang, Pan, Meng, & Wu, 2016), considerados importantes en la industria 
farmacéutica y alimentaria debido a su importancia para la salud humana, 
figurándose así, una fuente prometedora de estos compuestos (Hamilton et al., 
2015). 
 
Se cree que la síntesis de ácidos grasos en diatomeas se produce de manera 
similar a la síntesis de ácidos grasos en plantas con flores, con acetil - CoA como 
precursor (Li et al., 2018). Los procesos biosintéticos de PUFAs, incluyendo los 
LC-PUFA y los VLC-PUFA, son catalizados por una maquinaria enzimática 
conformada por las FAD y las ELO (Dolch & Maréchal, 2015). Estas enzimas 
representan un grupo diverso de actividades enzimáticas y muestran especificidad 
hacia diferentes sustratos. Esto, junto con las múltiples vías de formación de los 
PUFAs es otro ejemplo de la complejidad del metabolismo de los lípidos en las 
diatomeas.  
 
En P. tricornutum, las desaturaciones pueden tener lugar en plástidos y el retículo 
endoplasmático, donde pueden ser catalizadas por desaturasa soluble y unida a la 
membrana (Domergue et al., 2003). Es importante resaltar, que existen varias 
publicaciones científicas que describen la función de estas enzimas en distintos 
organismos, sin embargo, se requiere adelantar estudios que complementen la 
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información sobre la genómica funcional y el proteoma de P. tricornutum. y que 
contribuyan a una mejor comprensión de sus procesos moleculares y celulares.  
 
P. tricornutum posee un genoma aproximadamente de 27. 4 megabases (Mb) y se 
estima que contiene 10,402 genes (Bowler et al., 2008). No obstante, existen 
regiones génicas con funcionalidad desconocida, lo que genera la necesidad de 
llevar a cabo análisis bioinformáticos que faciliten la comprensión del flujo de 
información desde los genes a las estructuras moleculares, su función bioquímica, 
los procesos biológicos a los que están asociadas, la predicción de la estructura 
proteica y finalmente la influencia de estos aspectos a nivel biotecnológico.  
 
La bioinformática, los estudios in – silico y las herramientas computacionales no 
solo son esenciales para la investigación básica de la biología genómica y 
molecular, sino que también tiene un gran impacto en muchas áreas de la 
biotecnología y las ciencias biomédicas. Las principales aplicaciones de la 
bioinformática están dirigidas a desarrollos en salud humana y animal, terapia 
génica, desarrollo de fármacos, biotecnología industrial, ambiental y agrícola, 
estudios evolutivos, entre otras (Golding, 2003; L. Tao, P. Zhang, C. Qin, S.Y. 
Chen, C. Zhang, Z. Chen, F. Zhu & Yang, Y.Q. Wei, 2015; Murakami, Tripathi, & 
Prathipati, 2017).  
 
En la base de datos del Recurso Universal de Proteínas – UniProt, se evidencia 
que gran parte de los genes de P. tricornutum están caracterizados como 
"proteínas predichas o hipotéticas", denominadas así porque la única información 
disponible sobre ellas es la de su secuencia de aminoácidos, que es obtenida a 
partir de la traducción directa de posibles regiones codificantes de un genoma 
secuenciado (Lubec, Afjehi-Sadat, Yang, & John, 2005). Es importante que se 
lleven a cabo estudios sobre la predicción de la estructura de estas secuencias 
desconocidas ya que esto permite comprender su función (Starr C., Taggart R ., 
Evers C., 2011) y profundizar en el conocimiento de los procesos biológicos de la 
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microalga, además generar nuevo conocimiento científico a través de nuevas 
publicaciones.  
 
Es por lo anterior, que esta investigación llevó a cabo un estudio in – silico de la 
proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum mediante el uso de diferentes 
recursos bioinformáticos, que permitieron predecir su estructura y complementar la 
información sobre su función. Los resultados obtenidos son relevantes ya que 
enriquecen las bases datos, contribuyen en la optimización de los procesos 
























2. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 
 
P. tricornutum ha sido utilizada durante muchos años en la industria biotecnológica 
gracias a su interesante composición bioquímica y a la producción de compuestos 
de alto valor a escala comercial. La mayoría de los estudios en esta diatomea se 
han centrado en la producción de PUFAs utilizados para aplicaciones 
farmacéuticas, entre los cuales se encuentra el EPA y el DHA, sintetizados 
intracelularmente (Branco-Vieira et al., 2018). 
Uno de los avances que ha facilitado la compresión de los procesos biológicos, 
incluyendo la biosíntesis de ácidos grados en P. tricornutum, es la secuenciación 
completa de su genoma. Estudios del genoma de esta microalga permitieron 
conocer el número de genes predichos: 10,402, genes específicos de diatomeas: 
1,328 y genes únicos: 4,366 comparados con la microalga T. Pseudonana, 
observándose que aunque comparten el 57% de sus genes, P. tricornutum 
evidencia un número mayor de genes únicos que la microalga T. pseudonana 
quien posee 3,912; dato interesante, ya que pueden estos genes relacionarse con 
el potencial biotecnológico de esta microalga al ser genes no compartidos (Bowler 
et al., 2008). Desde la secuenciación completa del genoma de P. tricornutum se 
han adelantado muchos estudios que en conjunto han proporcionado información 
valiosa sobre la biología de este microorganismo, convirtiéndose en un modelo 
para interpretar los procesos biológicos en otras especies de diatomeas marinas. 
No obstante, de los 10,402 genes estimados que codifican a proteínas un 
porcentaje alto de estos (entre el 80 % al 90 % de acuerdo a la base de datos 
UniProt, identificación del proteoma UP000000759) permanecen anotados como 
proteínas hipotéticas. Muchas de estas secuencias proteicas no muestran similitud 
con proteínas conocidas en otros organismos lo que dificulta conocer su estructura 
y por ende su función (Huang, He, & Wang, 2011).  
P. tricornutum posee un potencial genético poco explorado; informes recientes 
sobre la genómica de esta microalga dan a conocer una variedad de genes 
funcionales que pueden estar relacionados con la obtención de biocompuestos 
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útiles en sectores como el farmacéutico, los nutracéuticos, cosmético, 
bioenergético y biorremediación de ambientes contaminados (Reijnders et al., 
2014).  
 
La actividad de secuenciación ha generado un crecimiento exponencial de la 
información representada en secuencias de nucleótidos y de aminoácidos, sin 
embargo, la comprensión del papel biológico de estas proteínas requiere del 
conocimiento de su estructura y función. Las estructuras de proteínas se 
determinan a través de metodologías experimentales, principalmente por 
cristalografía X - ray (XRC), espectroscopia de resonancia magnética nuclear 
(RMN) y microscopía electrónica, a menudo los resultados de estos análisis son 
enviados al PDB, que es el depósito más grande para estructuras de proteínas 
determinadas experimentalmente (Berman et al., 2000). 
A pesar del rápido aumento de estructuras caracterizadas por métodos 
experimentales, todavía existe una brecha entre la secuencia de proteínas (139, 
694, 261 entradas de proteínas en UniProt a partir de enero de 2019) y la 
estructura (148, 586 entradas de proteínas a PDB a partir de enero de 2019). Es 
aquí donde la bioinformática resulta ser una herramienta prometedora para el 
análisis de la información resguardada en las bases de datos. Los métodos 
computacionales permiten la predicción de la estructura y función de las proteínas 
mediante el modelado comparativo que consiste en determinar similitudes entre la 
secuencia objetivo y al menos una estructura conocida (Baker & Sali, 2001).  
El alto número de proteínas hipotéticas en las anotaciones genómicas de P. 
tricornutum sigue siendo uno de los principales desafíos a los que se enfrentan los 
investigadores interesados en aprovechar el potencial biotecnológico de esta 
microalga (Reijnders et al., 2014). Por lo tanto, se necesita llevar a cabo análisis in 
– silico que permitan una aproximación sobre las funciones de estas secuencias 
desconocidas (M. Yang, Lin, Liu, Zhang, & Ge, 2018).  
De acuerdo al problema planteado, esta investigación tiene como propósito 
realizar un análisis bioinformático de la proteína hipotética B7FQK1 de 
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Phaeodactylum tricornutum que nos permita conocer su estructura, sus 
características físico – químicas y comprobar la función, relacionada con la 
biosíntesis de PUFAs.  
 
Pregunta de Investigación: 
¿Cuál sería la estructura y función de la proteína hipotética B7FQK1 de 
Phaeodactylum tricornutum? 
 
2.1 JUSTIFICACIÓN DEL ESTUDIO 
 
En el transcurrir de los años se han evidenciado enormes avances en las 
tecnologías para secuenciar genomas, lo que ha generado información bastante 
sorprendente. En la actualidad, se encuentran registrados en la base de datos 
genómica del NCBI 40,530 proyectos de secuenciación, incluidos genomas 
eucariotas (7,691), procariotas (186,303), virus (24,839), plásmidos (15,428) y 
orgánulos (12,160), datos que se incrementan de manera considerable al pasar de 
los días. Contrariamente, esto ha traído consigo problemas relacionados con la 
generación de un número alto de ORFs de los cuales se desconocen sus 
características o productos, la mayoría de estos se encuentran etiquetados como 
proteínas hipotéticas conservadas, cuando se identifican en más de un genoma o 
simplemente como una proteína hipotética cuando son secuencias únicas del 
genoma en estudio (Roberts, 2004). Lo anterior, demuestra la falta de 
conocimiento sobre la información contenida en estos genomas y la necesidad de 
desarrollar estrategias que permitan descubrir el potencial que escoden los 
organismos.  
Dado que la estructura de una proteína dicta su función (Starr C., Taggart R ., 
Evers C., 2011) y además sirve como un importante punto de partida para 
comprender las características esenciales de una familia de proteínas (Jabeen, 
Mohamedali, & Ranganathan, 2018a; Lacapere, 2017), este trabajo permitirá 
complementar la información existente acerca de las características moleculares 
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de la proteína hipotética B7FQK1 de Phaeodactylum tricornutum mediante el uso 
de distintos recursos bioinformáticos, lo que contribuirá en el desarrollo del sector 
biotecnológico, en la mejora o creación de bioproductos y en el fortalecimiento de 
































Evaluar in – silico la estructura y función de la proteína hipotética B7FQK1 
asociada a la síntesis de ácidos grasos poliinsaturados de cadena larga en 
Phaeodactylum tricornutum.  
 
3.2 ESPECÍFICOS  
 
 Analizar las características de la secuencia primaria de la proteína 
hipotética B7FQK1 de P. tricornutum. 
 
 Identificar las propiedades físico – químicas de la proteína hipotética 
B7FQK1 mediante análisis computacional 
 
 Predecir in – silico la estructura secundaria de la proteína hipotética 
B7FQK1 de P. tricornutum. 
 













4. MARCO TEÓRICO 
 
4.1 GENERALIDADES DE LAS MICROALGAS  
 
Las microalgas son organismos unicelulares, comúnmente encontradas en aguas 
marinas y de agua dulce con tamaños que van desde unos pocos micrómetros 
hasta unos pocos cientos de micrómetros. Se ha estimado que existen entre 2 x 
105 a 8 x 105 especies (Norton, Melkonian, & Andersen, 1996).  
Las microalgas se clasifican en más de una docena de grupos principales, dicha 
clasificación está basada en la composición del pigmento, el perfil de 
almacenamiento de los productos y la diversidad de características estructurales. 
En los últimos años, las familias de los diversos grupos de algas y sus relaciones 
con otros grupos taxonómicos, han sido determinadas usando varias técnicas de 
biología molecular (Wainright PO, Hinkle G, Sogin ML, 2000).  
Estas hacen parte de un grupo diverso de microorganismos que comprenden 
protistas foto - autotróficos eucarióticos y cianobacterias procariotas (a veces 
llamadas algas verde - azules). Las tres clases más importantes de microalgas en 
términos de abundancia son las diatomeas (Bacillariophyceae), las algas verdes 
(Chlorophyceae) y las algas doradas (Chrysophyceae). Las cianobacterias o algas 
verde-azuladas (Cyanophyceae) también se denominan microalgas, como es el 
caso de la Spirulina (Arthrospira platensis y Arthrospira maxima) (Adl et al., 2005). 
Según la literatura sobre biología molecular, se entiende que las algas son un 
grupo de microorganismos que han adquirido independientemente cloroplastos, es 
decir, estructuras intracelulares con su propio mecanismo de fotosíntesis (Gibbs, 
1992). Sin embargo, todavía prevalece algún desacuerdo en la clasificación 
taxonómica de las microalgas. 
 
En la Tabla 1 se muestran los principales phyla de microalgas con interés 




Tabla 1. Principales phyla y clases de microalgas de interés biotecnológico  







Son organismos de agua 
dulce, incluye miembros 
unicelulares y multicelulares. 
 
Chlorella vulgaris, Dunaliella 
salina Haematococcus 
pluvialis, Botryococcus 
braunii, Parietochloris incisa 
 






Incluye las algas 
multicelulares, marinas. De 
color rojo con movimientos y 
diversidad de forma y 
tamaño. 
 
Filogenéticamente en dos 
clados: Cyanidiophytina y 
Rhodophytina 
 
(Leliaert et al., 2012); 






Son algas principalmente 
marinas, contienen dos 
cloroplastos. 
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Se caracterizan por la 
presencia de clorofila A, son 
unicelulares y habitan en 
ambientes marinos, 










Son algas de agua dulce y 
marinos, son principalmente 
unicelulares, se caracteriza 
por la producción de silíceo 





Phaeodactylum tricornutum  
 
(Vrieling, Beelen, van 







Son heterótrofos, protistas, 
filamentosos. La mayoría 
son saprofitos y actúan 














unicelulares, marinos y de 
agua dulce. Son 










Las microalgas son consideradas como una fuente prometedora para la 
producción de varios compuestos bioactivos, estas representan un importante 
grupo de estudio y explotación biotecnológica, especialmente para el desarrollo de 
productos, procesos y servicios, con importantes aplicaciones en la industria 
alimentaria, ambiental, farmacéutica al igual que la industria cosmética (Cardozo 
et al., 2007).  
 
4.2 BIORREFINERÍA EN MICROALGAS  
 
El concepto de biorrefinería basado en microalgas, ha despertado el interés de 
investigadores, donde las tecnologías híbridas en diversos campos, como la 
agricultura, la química, la ingeniería y la microbiología, se aplican a un proceso 
integrado para separar la biomasa en sus componentes básicos, como 
carbohidratos, proteínas, pigmentos y aceites (Lee, Cho, Chang, & Oh, 2017).  
Estos componentes pueden ser trasformados mediante biorrefinería en productos 
bioquímicos, biocombustibles y energía. Las microalgas en la actualidad se 
clasifican como organismos con gran potencial en procesos de biorrefinería ya que 
son capaces de producir diversos productos. Ejemplos de estos productos de alto 
valor son: pigmentos, proteínas, lípidos, carbohidratos, vitaminas y antioxidantes, 
con aplicaciones en diversas industrias (Cherubini, 2010).  
La biorrefinería se puede dividir en tres fases (I, II y III) en relación con la biomasa, 
los productos seleccionados y los procesos utilizados. En la fase I normalmente se 
usa un tipo de biomasa, un proceso y un producto específico, en la fase II, se 
puede producir más productos durante el proceso y en la fase III existe una 
flexibilidad aún mayor que una biorrefinería de fase II, ya que, no solo es capaz de 
producir múltiples productos de valor agregado, sino que también usa diferentes 
tipos de materias primas y métodos de procesamiento (Kamm & Kamm, 2004).  
En la Figura 1, se describen los bioprocesos que se desarrollan a partir de la 





Figura 1. Biorrefinería en microalgas  
Las microalgas convierten el CO2 atmosférico en carbohidratos, lípidos y otros bioproductos valiosos mediante 
el uso de luz. La biomasa de microalgas es una fuente rica en biocombustibles y compuestos bioactivos. 
Fuente: Khan, Shin, & Kim (2018).  
 
4.3 APLICACIONES BIOTECNOLÓGICAS  
 
Las microalgas han sido ampliamente utilizadas para diversas aplicaciones, 
incluyendo nutrición humana y animal, cosméticos, productos farmacéuticos, 
captura de CO2, producción de bioenergía y eliminación de contaminantes de 
aguas residuales. Las propiedades biológicas de las microalgas y sus 
componentes han sido bien estudiadas en las áreas de investigación de: 
antioxidantes, antimicrobianos, anticancerígenos, antiinflamatorios y 
cardiovasculares, anti - obesidad y actividad anti – diabética (Domínguez, 2013).  
 
4.3.1 Alimentación animal.  Las microalgas han sido utilizadas como alimento 
en humanos y animales durante más de seis décadas (Liu, Sun, Gerken, & Huang, 
2014). Aunque varias especies de microalgas han sido investigadas para 
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aplicaciones alimentarias, sólo unas pocas han sido utilizadas en acuicultura. 
(Spolaore et al., 2006).  
 
4.3.2 Nutracéuticos.  En el sector de complementos y suplementos alimenticios 
juega un papel importante los productos derivados de microalgas, denominados 
nutracéuticos, haciendo referencia a aquellas sustancias naturales que tienen 
acción terapéutica, y que han generado un impacto en la industria con una rápida 
expansión. La importancia de las microalgas como nutracéuticos se debe a su 
composición química de estas y a la gran variedad de metabolitos que sintetiza 
(Nicoletti, 2016). Las microalgas son capaces de producir una serie de 
biomoléculas, como: beta caroteno, luteína, astaxantina, clorofila, ficobiliproteína y 
PUFAs, que son útiles para la salud, el desarrollo humano y animal. Además, los 
pigmentos marinos de microalgas son carotenoides, clorofilas y ficobiliproteína, 
que tienen propiedades promotoras de la salud tales como precursores de 
vitaminas, antioxidantes, potenciadores inmunes y agentes antiinflamatorios (Kent, 
Welladsen, Mangott, & Li, 2015). Tal es el caso de los pigmentos de microalgas 
que pueden tener aplicaciones comerciales como ingredientes funcionales 
innovadores en las industrias de alimentos, así como en productos farmacéuticos 
y en cosmética (Borowitzka, 2013) 
 
4.3.3 Industria cosmética.  Los productos para el cuidado de la piel derivados 
de microalgas se han desarrollado en forma de cremas antienvejecimiento, 
productos para el cuidado, refrescante, regeneradores y anti-irritantes de la piel, 
cremas protectoras del sol y productos para el cuidado del cabello. Estos 
productos cosméticos han sido desarrollados con extractos de microalgas marinas 
o componentes bioactivos. (Obermayer, 2005). Los carotenoides son pigmentos 
naturales que cumplen diversas funciones fisiológicas y cosméticas, razón por la 
cual muchas investigaciones se centran en la producción de este metabolito a 
partir de diferentes especies de microalgas. Las microalgas son fuente potencial 
de una amplia gama de carotenoides que brindan beneficios para la industria 
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cosmética. Por ejemplo, el uso de fucoxantina y de algunos pigmentos aplicados 
en la piel en forma de cremas, suprime la hiperpigmentación y mejora el estado de 
hidratación de las capas de la piel, además de inhibir los rayos UV (Kim et al., 
2012; Sathasivam & Ki, 2018).  
 
4.3.4 Productos farmacéuticos. Las microalgas marinas son ricas en 
compuestos biológicamente activos, que pueden usarse para el desarrollo 
farmacéutico. Se sabe que las cianobacterias producen metabolitos extracelulares 
e intracelulares, los cuales poseen propiedades antifúngicas, antibacterianas y 
antivirales (Canto & Baquero, 2008; Desbois, Lebl, Yan, & Smith, 2008). Teniendo 
en cuenta la enorme biodiversidad de las microalgas y el desarrollo en ingeniería 
genética, estos organismos representan una fuente prometedora de nuevos 
producto y aplicaciones, entre ellos los productos farmacéuticos (Pulz & Gross, 
2004). Sustancias como los carotenoides, se han demostrado que son 
beneficiosos para la salud ya que proporcionan beneficios contra enfermedades 
de tipo degenerativa, cardiovascular, cancerígena y diabetes. También se ha 
informado que carotenoides como las luteínas están presentes en la retina del ojo, 
ofreciendo un efecto protector y acción antioxidante (Ambati et al., 2018). 
 
4.3.5 Biocombustibles. Las microalgas han sido ampliamente utilizadas para la 
producción de combustible debido a su alta eficiencia fotosintética, alta producción 
de biomasa y crecimiento rápido (Miao, Wu, & Yang, 2004). Las microalgas 
contienen proteínas, carbohidratos y lípidos; los lípidos se pueden convertir en 
biodiesel, hidratos de carbono en etanol y las proteínas en materia prima de 
biofertilizantes (Raja, Vipin, & Aiyappan, 2013). El aumento de la contaminación 
ambiental y así mismo la emisión de gases de efecto invernadero, han propiciado 
la búsqueda de nuevas alternativas de energías renovables y amigables con el 
medio ambiente, es por tanto que el biocombustible de microalgas ha demostrado 
ser viable desde el punto de vista económico y técnico (Medipally, Yusoff, 




4.3.6 Biorremediación. La evolución de los países y sus culturas ha traído 
consigo una creciente contaminación ambiental a causa de las actividades de 
desarrollo. Esto ha generado una serie de preocupaciones, despertando en las 
personas la necesidad de buscar nuevas herramientas que permitan mitigar la 
contaminación (Srinuanpan, Chawpraknoi, Chantarit, & Prasertsan, 2018). Por 
esta razón, se han desarrollado métodos de tratamientos basados en la 
biorremediación de aguas y suelos contaminados utilizando organismos como las 
microalgas (Atiku, Rmsr, Aa, & Aa, 2016; Ayodhya D, 2014). A groso modo 
podemos evidenciar que las microalgas han generado un impacto positivo en los 
distintos campos industriales, así como también a nivel ambiental.  
 
4.4 Phaeodactylum tricornutum  
 
Phaeodactylum tricornutum ha sido ampliamente descrita como un modelo de 
diatomeas, esta especie puede encontrarse fácilmente en hábitats marinos y 
generalmente se reconoce en la especie que existen tres morfotipos: oval, 
fusiforme y trirradiado (Martino, Meichenin, Shi, Pan, & Bowler, 2007). 
La diatomea P. tricornutum es intensamente estudiada por su potencial de 
producción a gran escala, es fácilmente cultivable, de rápido crecimiento y 
contiene un alto contenido de ácidos grasos poliinsaturados (Cardozo et al., 2007). 
A partir de esta microalga se han generado investigaciones que contribuyen al 
desarrollo de la biotecnología gracias a sus múltiples aplicaciones como es la 
producción de biocombustibles.  
En la actualidad se ha informado y documentado la secuencia genómica de dos 
microalgas, las diatomeas T. pseudonana y P. tricornutum. El genoma de P. 
tricornutum es de 27.4 Mb, un poco más pequeño que T. pseudonana (32.4 Mb) y 
comparte el 57% de sus genes con esta especie (Bowler, Vardi, & Allen, 2010). 
Existe un numero significativamente alto de genes predichos de P. tricornutum que 
al parecer fueron transferidos entre diatomeas y bacterias (784 correspondiente al 
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7.5% de los modelos genéticos), indicando que existe una trasferencia horizontal 
generalizada entre bacterias y diatomeas (Bowler et al., 2008)  
Este organismo resulta ser de gran importancia como explotación biotecnológica; 
ya que en el transcurso del tiempo estudios reportan transformaciones genéticas 
para aumentar su potencial y poder explorar datos biológicos y aplicaciones 
industriales (Zaslavskaia, Casey Lippmeier, Kroth, Grossman, & Apt, 2000). Otro 
mecanismo descrito para intensificar la productividad de la diatomea P. 
tricornutum hacia un punto de interés, es la modificación de su metabolismo, a 
través de la exposición a sustancias químicas, a condiciones de estrés y de esta 
manera lograr una mayor síntesis del metabolito de interés (Levitan et al., 2015). 
 
4.5 BIOSÍNTESIS DE ÁCIDOS GRASOS  
 
Las microalgas son tradicionalmente consideradas buenas fuentes de ácidos 
grasos  (Borowitzka, 2013; Mendes, Reis, & Vasconcelos, 2009). La acumulación 
de ácidos grasos por microalgas está bien desarrollada (Rodolfi et al., 2009), 
destacándose la producción de PUFAs como el EPA  (C20: 5) y el DHA (C22: 6) 
que son de gran interés por sus beneficios en la salud humana (Lebeau & Robert, 
2003; Raposo & De Morais, 2015b; Tonon, Harvey, Larson, & Graham, 2002).  
Los estudios en la industria de ácidos grasos a partir de microalgas, buscan 
principalmente estandarizar métodos de producción a gran escala para aumentar 
el rendimiento, ya sea como biocombustible o como aditivo nutricional en 
alimentos, por su alto contenido de omega 3, siendo ventajoso en comparación a 
PUFAs obtenidos del pescado (Rubio Fernández, Chica, & Parra, 2013). Las 
microalgas comúnmente estudiadas por su capacidad de producir PUFAs son P. 
tricornutum y T. pseudonana, sin embargo, existen diferencias en su metabolismo 
y por tanto en la capacidad productiva de estos.  
P. tricornutum produce EPA y el DHA en altas cantidades a diferencia de otras 
especies de microalgas, estos componentes son considerados como nutrientes 
importantes en la protección de la salud cardiovascular, el sistema nervioso y 
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visual; por sus propiedades antiinflamatorias, inmunoprotectoras, anti arrítmicas, 
neuroprotectoras (Figueiredo et al., 2017; S. Singh, Arora, Singh, & Khosla, 2016). 
Por tanto, el uso de P. tricornutum como fuente renovable de omega 3 es una 
alternativa para la extracción de estos ácidos grasos con gran interés en la 
industria alimentaria y farmacéutica (Steinrücken et al., 2018). Además de los 
PUFAs, esta microalga es una fuente de proteínas, de la cual toma su importancia 
para la dieta de animales y humanos en la industria de los alimentos esenciales o 
nutracéuticos (German-Báez et al., 2017). 
 
La síntesis de estos ácidos grasos se lleva a cabo gracias a la participación de un 
complejo enzimático y proteico, donde las elongasas y desaturasas cumplen un 
papel importante en el proceso, su función es catalizar la síntesis de PUFAs. Estas 
enzimas comprenden un grupo diverso de actividad enzimática, mostrando 
afinidad con diferentes sustratos, de tal manera que pueden sintetizar PUFAs por 
diferentes mecanismos de acción utilizando la vía elongasa - desaturasa (Zulu 
N.N., Zienkiewicz K., Vollheyde K., 2018). (Figura 2). 
 
Estudios revelan la necesidad de potenciar la síntesis de estos compuestos de alto 
valor nutricional, dando lugar a nuevas alternativas de producción de ácidos 
grasos, sugiriendo una forma económica y compuestos con óptima calidad a 
través de procedimientos de ingeniería genética y molecular (Peng, Zheng, Xue, & 






Figura 2. Biosíntesis de PUFAs a través de la vía elongasa-desaturasa en P. tricornutum.  
Representación gráfica de la síntesis de PUFAs a través de la vía Elongasa-desaturasa en P. tricornutum. 
Original: tomado de Zulu N.N., Zienkiewicz K. & Vollheyde K., 2018 pág. 6 
 
 
4.6 HERRAMIENTAS BIOINFORMÁTICAS  
 
La bioinformática es una disciplina que se encuentra en la intersección entre las 
ciencias de la vida y de la información, esta proporciona herramientas y recursos 
para favorecer la investigación biomédica (Cañedo R & J, 2004). Las herramientas 
bioinformáticas se aplican en el campo científico-biológico para el ensamblaje de 
secuencias contiguas, la predicción de dominios funcionales en secuencias 
génicas, la alineación de secuencias, las búsquedas en bases de datos de 
estructuras, la determinación y predicción de la estructura de las macromoléculas, 
la evolución molecular y los árboles filogenéticos (Ligeya Perezleo Solórzano, 
Ricardo Arencibia Jorge, Clara Conill González, Gudelia Achón Veloz, 2003).  
 
4.6.1 Predicción de la estructura y función de las proteínas.  
En general, un alto porcentaje de las secuencias en los datos genómicos 
corresponden a ORFs,  cuyas anotaciones no están disponibles o se encuentran 
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incompletas (Rubin et al., 2002). La mayoría de estas secuencias están 
caracterizadas como proteínas predichas o hipotéticas a partir de secuencias de 
ácido nucleico y que no se ha demostrado que existan pruebas científicas 
experimentales de estas (Galperin & Koonin, 2004). La caracterización 
experimental de las proteínas hipotéticas es un trabajo laborioso, de alto costo y 
consume mucho tiempo. El uso de las herramientas bioinformáticas permite 
identificar las funciones de estas proteínas. Uno de los métodos utilizados para la 
anotación de las funciones de estas secuencias desconocidas está basado en la 
homología (B. Rost, Liu, Nair, Wrzeszczynski, & Ofran, 2003). Con el objeto de 
predecir la función de estas proteínas predichas se llevan a cabo una serie de 
análisis in – silico basados en el uso de diferentes herramientas bioinformáticas. 
Uno de los análisis preliminares para predecir la función de las proteínas basado 
en la homología, es la búsqueda de patrones, motivos y dominios (Via & Helmer-
citterich, 2004). Un motivo es un conjunto de residuos de aminoácidos 
conservados que son importantes para la función, y el dominio es una unidad de 
plegado independiente, estructuralmente compacta que forma una estructura 
tridimensional estable. Típicamente, un dominio conservado contiene uno o más 
motivos (Koonin, E.V., Galperin, 2003). Existen una serie de servidores que 
permiten la predicción de motivos, patrones y dominios en la secuencia, algunos 
de estos son: PROSITE, PRINTS, InterPro, ProDom y Pfam. 
Cuando las proteínas comparten una alta similitud en su secuencia y estructura, a 
menudo también comparten una buena similitud funcional. Sin embargo, existen 
excepciones a esta regla en secuencias divergentes en las que la similitud es 
pobre a nivel de las secuencias de aminoácidos (Wilson, Kreychman, & Gerstein, 
2000). Con el fin de hallar similitudes entre secuencias de proteínas se realizan los 
alineamientos basados en algoritmos, una de las herramientas de mayor 
importancia para este tipo de análisis es el BLAST,  esta herramienta permite usar 
diferentes secuencias y buscar similitudes con secuencias de las bases de datos 
(Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers, E.W., Lipman, 1990). Para realizar 
alineamientos entre secuencias de aminoácidos se utiliza el  
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protein BLAST (BLASTp) este permite hallar similitudes entre secuencias de 
aminoácidos en bases de datos de proteínas.  
La topología está basada en la predicción de regiones transmembrana a partir de 
la secuencia de aminoácidos, para esto se utilizan programas como TMHMM 
(Krogh, A., Larsson, B., von Heijne, G., Sonnhammer, 2001) y HMMTOP 
(Tusnady, G.E., Simon, 2001) fundados en el modelo Markov (HMM). Este último 
plantea la hipótesis de que la localización de los segmentos transmembrana y la 
topología están determinadas por la diferencia en las distribuciones de 
aminoácidos. 
Con el fin de conocer las propiedades físico – químicas de la secuencia de la 
proteína predicha, existen diferentes servidores web que permiten obtener datos 
relacionados con parámetros como: contenido de aminoácidos, punto isoeléctrico, 
peso molecular, coeficiente de extinción, índice de inestabilidad, índice alifático, 
promedio general de la hidropatía y perfiles (polaridad, hidrofobicidad, flexibilidad 
media y volumen). ProtParam permite calcular varias de estas propiedades 
fisicoquímicas las cuales pueden deducirse desde una secuencia de proteínas en 
formato de texto FASTA, que representa secuencias de nucleótidos o secuencias 
peptídicas, en las que los pares de bases o los aminoácidos poseen códigos de 
una sola letra (Wilkins et al., 2005).  
Para la predicción in – silico de la estructura (secundaria y terciaria) de las 
proteínas predichas se tienen en cuenta herramientas de bioinformática 
estructural, estas permiten la representación, análisis y visualización de la 
estructura en escalas espaciales atómicas y subcelulares. La función correcta de 
las proteínas depende de la forma muy especial e individual de su plegamiento, 
que se refleja en su estructura 3D formada por las estructuras secundarias, 
terciarias y cuaternarias correctas (Shapiro & Harris, 2008). Los servidores de uso 
frecuente para la predicción de modelos por homología son SWISS-MODEL 
(Schwede, Kopp, Guex, & Peitsch, 2003) y I – TASSER (A. Roy, Kucukural, & 




4.6.2 Base de datos y servidores bioinformáticos.  
A continuación se detalla un listado de base de datos y servidores utilizados en 
bioinformática:  
 
4.6.2.1 NCBI. NCBI es una importante fuente de información de biología 
molecular. Esta plataforma almacena información actualizada referente a 
secuencias genómicas de GenBank, además cuenta con portales como Pubmed 
en donde se resguarda documentación científica de áreas como la medicina, 
biotecnología, bioquímica, genética, entre otras. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
 
4.6.2.2 UniProt. Recurso universal de proteínas (UniProt, The Universal 
Protein Resource) Es un recurso integral para la secuencia de proteínas y los 
datos de anotación. Las bases de datos que lo conforman son: UniProt 
(UniProtKB), UniProt (UniRef) y UniParc. https://www.uniprot.org/ 
 
4.6.2.3 KEGG: Bases de datos con recursos para comprender las funciones 
de alto nivel de los sistemas biológicos, como la célula, el organismo y el 
ecosistema, a partir de información a nivel molecular, especialmente conjuntos de 
datos moleculares a gran escala generados por la secuenciación del genoma y 
otras tecnologías experimentales de alto rendimiento. 
https://www.genome.jp/kegg/pathway.html 
 
4.6.2.4 PDB: Banco de Datos de Proteínas PDB (por sus siglas en ingles 
Protein Data Bank), el cual contiene información sobre estructuras 3D de 
proteínas, ácidos nucleicos y sistemas complejos que ayuda a los estudiantes e 
investigadores a comprender todos los aspectos de áreas como la biomedicina y 




4.6.2.5 TMHMM Server v. 2.0. Servidor para la predicción de hélices 
transmembrana en proteínas (Krogh, A., Larsson, B., von Heijne, G., 
Sonnhammer, 2001). 
 
4.6.2.6 ConSurf. Herramienta bioinformática para estimar la conservación 
evolutiva de amino / posiciones en una molécula de proteína, basada en las 
relaciones filogenéticas entre secuencias homólogas. El grado en que la posición 
de un aminoácido se conserva evolutivamente, es decir, su tasa de evolución, 
depende en gran medida de su importancia estructural y funcional. Por lo tanto, el 
análisis de conservación de las posiciones entre los miembros de la misma familia 
a menudo puede revelar la importancia de cada posición para la estructura o 
función de la proteína (Glaser et al., 2003). 
 
4.6.2.7 PROSITE. Base de datos de familias de proteínas y dominios. Se 
basa en la observación de que, si bien hay una gran cantidad de proteínas 
diferentes, la mayoría de ellas se pueden agrupar, en función de las similitudes en 
sus secuencias, en un número limitado de familias (Sigrist et al., 2009). 
 
4.6.2.8 Pfam. Colección de información sobre familias de proteínas, cada 
una representada por múltiples alineaciones de secuencias y modelos ocultos de 
Markov (HMM). Las proteínas están generalmente compuestas por una o más 
regiones funcionales, comúnmente denominadas dominios. Las diferentes 
combinaciones de dominios dan lugar a la diversidad de proteínas que se 
encuentran en la naturaleza. La identificación de los dominios que ocurren dentro 
de las proteínas puede, por lo tanto, proporcionar información sobre su función 
(Punta et al., 2012). 
 
4.6.2.9 BLAST. Herramienta de búsqueda de alineaciones locales. Esta 
herramienta compara las secuencias de nucleótidos o proteínas con las bases de 
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datos de secuencias y calcula la importancia estadística de las coincidencias. 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi  
 
4.6.2.10 EXPASY. Portal de Recursos de Bioinformática SIB que proporciona 
acceso a bases de datos científicas y herramientas de software en diferentes 
áreas de las ciencias de la vida, incluyendo proteómica, genómica, filogenia, 
biología de sistemas, genética de poblaciones, transcriptómica, etc. (Sigrist et al., 
2009). 
 
4.6.2.11 PROTPARAM. Herramienta que permite el cálculo de varios 
parámetros físicos y químicos para una proteína determinada almacenada en 
Swiss-Prot o TrEMBL o para una secuencia de proteínas ingresada por el usuario. 
Los parámetros calculados incluyen el peso molecular, pI teórico, composición de 
aminoácidos, composición atómica, coeficiente de extinción, vida media estimada, 
índice de inestabilidad, índice alifático y gran promedio de hidropaticidad (GRAVY) 
(Wilkins et al., 2005). 
 
4.6.2.12 ProtScale. Este servidor permite calcular y representar el perfil 
producido por cualquier escala de aminoácidos en una proteína seleccionada. Una 
escala de aminoácidos se define por un valor numérico asignado a cada tipo de 
aminoácido. Las escalas utilizadas con mayor frecuencia son las escalas de 
hidrofobicidad o hidrofilicidad y las escalas de parámetros conformacionales de 
estructura secundaria, pero existen muchas otras escalas que se basan en 
diferentes propiedades físicas y químicas de los aminoácidos. Este programa 
proporciona 57 escalas predefinidas ingresadas desde la literatura (Wilkins et al., 
2005). 
 
4.6.2.13 NPS@. Servidor web interactivo dedicado al análisis de secuencias 
de proteínas (estructura secundaria) y disponible para la comunidad de biólogos 




4.6.2.14 PSIPRED. Método de predicción de estructura secundaria simple y 
preciso, que incorpora dos redes que realizan un análisis de los datos obtenidos 
de PSI-BLAST (McGuffin, Bryson, & Jones, 2000). 
 
4.6.2.15 I-TASSER. (Iterative Threading ASSEmbly Refinement). Servidor 
para predicción de estructura de proteínas y funciones. Primero identifica las 
plantillas estructurales de la PDB mediante el enfoque de subprocesamiento 
múltiple de LOMETS, con modelos atómicos de longitud completa construidos por 
simulaciones de ensamblajes de fragmentos basados en plantillas iterativas 
(Zhang, 2008). 
 
4.6.2.16 SWISS – MODEL. Es un servidor web de bioinformática estructural 
dedicado al modelad de homología de estructuras de proteínas 3D. El modelado 
de homología es actualmente el método más preciso para generar modelos de 
estructura de proteínas tridimensionales confiables y se usa de forma rutinaria en 


















Método científico: experimental o inductivo 
 
Tipo de investigación: Aplicada, cuantitativa.  
 
Esta investigación predijo mediante análisis bioinformático la estructura y 
funcionalidad de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum relacionada con 




El protocolo utilizado para el estudio in – silico de las características de la 
secuencia de aminoácidos, la predicción de la estructura (secundaria y terciaria) y 
la descripción de la función de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum fue 
el descrito por Jabeen, Mohamedali, & Ranganathan (2018). La investigación se 
realizó mediante el uso de servidores bioinformáticos y distintas bases de datos 
disponibles en la web. El procedimiento se desarrolló en cuatro pasos, el primero 
consistió en el estudio de la secuencia primaria de aminoácidos. En segundo 
lugar, se analizaron las características físico – químicas de la secuencia proteica. 
El tercer paso, estuvo dirigido a predecir la estructura secundaria de la proteína 
hipotética y por último se construyó el modelo tridimensional (3D).  
 
5.1 CARACTERIZACIÓN DE LA SECUENCIA PRIMARIA 
 
5.1.1. Selección de la secuencia B7FQK1.  Para la selección de la secuencia 
proteica en estudio, se llevó a cabo un análisis preliminar teniendo en cuenta 
criterios de elegibilidad. Dentro de los criterios de inclusión establecidos se 
determinó como principal característica la relación de las secuencias con procesos 
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de biosíntesis de ácidos grasos insaturados en la microalga. Para realizar este 
procedimiento se utilizó la base de datos KEGG (https://www.genome.jp/kegg/), 
incluyendo como parámetros de búsqueda el nombre científico del 
microorganismo (P. tricornutum – pti), ruta metabólica (biosíntesis de ácidos 
grasos insaturados - pti01040) y genes involucrados. A partir del listado de genes 
involucrados en la biosíntesis de ácidos grasos, se seleccionaron aquellos que 
daban lugar a proteínas hipotéticas.  
 
Para la construcción exitosa de un modelo 3D se seleccionó el método por 
homología, por tal motivo, el principal criterio de exclusión en el estudio preliminar 
era que la secuencia no contara con una plantilla existente en el Banco de Datos 
de Proteínas. Los genes relacionados con la biosíntesis de ácidos grasos 
insaturados y que codificaban a proteínas hipotéticas, se verificaron en el PDB 
(por sus siglas en ingles Protein Data Bank) (http://www.rcsb.org/) teniendo en 
cuenta que las secuencias evaluadas presentaran regiones conservadas 
referentes a grupos de familia, los cuales debían contar con al menos una 
estructura experimental en el banco de datos.  
 
En el análisis preliminar otro criterio de inclusión que se tuvo en cuenta fue que la 
secuencia proteica no contara con un modelo 3D en las bases de datos ModBase 
– Database of Comparative Protein Structure Models 
(https://modbase.compbio.ucsf.edu/modbase-cgi/index.cgi) y MobiDB – A 
Database of Protein Disorder and Mobility Annotations (http://mobidb.bio.unipd.it/).   
 
Posterior al estudio preliminar se seleccionó una secuencia proteica que cumplió 
con todos los criterios de elegibilidad. La secuencia en formato FASTA de la 
proteína hipotética seleccionada se obtuvo a través del GenBank del Centro 
Nacional de Información Biotecnológica NCBI 





Con el fin de conocer información biológica útil para la predicción de la estructura y 
función de la proteína hipotética B7FQK1, se realizó un análisis detallado de la 
secuencia de aminoácidos. Las características estudiadas fueron: regiones 
transmembrana, conservación de residuos, predicción de motivos, patrones y 
dominios, descripción de familia y por último los alineamientos. 
 
5.1.2 Identificación de regiones transmembrana. Para predecir las regiones 
transmembrana se utilizaron los programas HHMM TOP – CCTOP 
(http://www.enzim.hu/hmmtop/, http://cctop.enzim.ttk.mta.hu/) y TMHMM Server v. 
2.0 (http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/) 
 
5.1.3 Conservación de residuos.  La función de las proteínas depende de la 
localización en el espacio de unos pocos residuos clave que se conservan a través 
de la evolución y ocupan posiciones idénticas en las estructuras correspondientes. 
Para el hallazgo de residuos conservados en la secuencia objetivo se utilizó el 
servidor web ConSurf (http://consurf.tau.ac.il/2016/) 
 
5.1.4 Predicción de motivos, patrones y dominios.  Con el fin de identificar 
motivos, patrones y dominios en la secuencia, los cuales están directamente 
relacionados con la función de la proteína, se tomó como referencia la base de 
datos PROSITE (https://prosite.expasy.org/scanprosite/) del portal de recursos 
bioinformáticos ExPASy.  
 
5.1.5 Descripción de la familia de proteínas.  Para este análisis se utilizó la 
base de datos de familias proteicas Pfam 32.0 (https://pfam.xfam.org/) del Trust 
Sanger Institute de Inglaterra. Estas bases de datos representan las familias 




5.1.6 Alineamientos. Con el objeto de encontrar similitudes significativas entre la 
secuencia objetivo (B7FQK1) y secuencias resguardadas en bases de datos, se 
llevaron a cabo los alineamientos mediante la herramienta BLAST 
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). La secuencia FASTA fue analizada por 
medio de BLASTp, para la interpretación de los resultados se tuvo en cuenta los 
score o puntajes de similitud con secuencias de estructuras disponibles en el PDB. 
Adicionalmente, se corrieron los BLASTp (en la base de datos UniProtKB (Swiss-
Prot) y Non – redundant protrein sequences (nr).  
 
5.2 ANÁLISIS COMPUTACIONAL DE LAS PROPIEDADES FÍSICO – 
QUÍMICAS 
 
5.2.1 Caracterización físico – química de la secuencia.  A la secuencia 
proteica se le realizó un análisis de sus características físico – químicas utilizando 
la herramienta bioinformática ExPasy - PROTPARAM TOOL: 
https://web.expasy.org/protparam/. Las características analizadas fueron: 
composición de aminoácidos, punto isoeléctrico, peso molecular, coeficiente de 
extinción (Gill & Von Hippel 1989), índice de inestabilidad (Guruprasad et al. 
1990), índice alifático (Ikai 1980) y promedio general de la hidropatía (Kyte & 
Doolittle 1982). 
 
5.2.2 Determinación de perfiles basados en la secuencia. La hidrofobicidad de 
la secuencia de la proteína se calculó mediante el servidor ProtScale 
(https://web.expasy.org/protscale/) 
 
5.3 PREDICCIÓN DE LA ESTRUCTURA SECUNDARIA  
 
Para determinar la estructura secundaria de la proteína se utilizó el programa 
NPS@ - Network Protein Sequence @nálisis (https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-
bin/npsa_automat.pl?page=/NPSA/npsa_server.html) del Instituto de Biología y 
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Química de Proteínas (PRABI), donde fue seleccionado el método de predicción 
GOR IV. Adicionalmente, se corrió la secuencia en el banco PSIPRED Protein 
Sequence Analysis Workbench (http://bioinf.cs.ucl.ac.uk/psipred/), lo que permitió 
predecir el porcentaje de láminas beta y hélices alfa que constituyen la proteína a 
partir de la secuencia de aminoácidos.  
 
5.4 CONSTRUCCIÓN IN – SILICO DEL MODELO 3D 
Posterior al resultado obtenido de la predicción de la estructura secundaria se 
generó el modelo de las secuencias proteicas a partir del programa I – TASSER 
(por sus siglas en inglés Iterative Threading ASSEmbly Refinement): 
(https://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/I-TASSER/)  
 
5.4.1 Validación del modelo.  La validación de la calidad de la estructura 
modelada se realizó por medio de la herramienta STRUCTURE 





















6.1 ANÁLISIS DE LA SECUENCIA PRIMARIA DE LA PROTEÍNA HIPOTÉTICA 
B7FQK1 
 
La proteína predictiva B7FQK1 de P. tricornutum está localizada en un gen 
codificante con la etiqueta de locus PHATRDRAFT_9316 en la plataforma del 
GenBank (Figura 3). La proteína de interés se encuentra localizada en el 
cromosoma 1 que está constituido por un exón.  
 
 
Figura 3. Ubicación de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum en el cromosoma 1 
 
 
6.1.1 Predicción de la topología. En el análisis de la topología se pudo 
corroborar a través de dos programas CCTOP y TMHMM Server v. 2.0 
evidenciándose que la proteína hipotética no posee hélices transmembrana 
(Anexo 1).  
 
 
6.1.2 Conservación de residuos. Este análisis se realizó con el servidor en línea 
ConSurf, un servidor para la identificación de regiones funcionales de proteínas. 
Según el cálculo realizado por el programa, 112 de 308 residuos tienen 
puntuaciones de conservación poco confiables debido a los datos insuficientes en 
la alineación de secuencias múltiples. El cálculo para este sitio se realizó en 





6.1.3 Predicción motivos y patrones.  En cuanto a la predicción de dominios, 
motivos y patrones los resultados fueron determinados por la base de datos 
PROSITE bajo la herramienta ScanProsite, identificando 11 patrones (Tabla 2). 
 








PKC_PHOSPHO_SITE Fosfoserina 21-23 SIK 21 
CK2_PHOSPHO_SITE Fosfoserina 21-24 SIKE 21 
 
Fosfoserina 82-85 TSEE 82 
 
Fosfoserina 135-138 SFQE 135 
 
Fosfotreonina 154-157 TYJE 154 
 
Fosfotreonina 235-238 TAlD 235 
 
Fosfotreonina 291-294 TEDE 291 













6.1.4 Dominios.  A través del programa Pfam se predijo la predisposición de los 
dominios de la proteína B7FQK1, donde se evidencia un solo dominio para la 
FA_desaturasa 2 (Figura 4) y los sitios de unión a las proteínas de hierro en la 







Figura 4. Disposición del dominio para la secuencia de la proteína hipotética B7QK1. 
Esta imagen muestra la disposición de los dominios predichos por Pfam encontrando para la 
secuencia analizada, único dominio comprendido entre el aa 2 a 304, identificado como 
FA_desaturasa2. En la parte inferior a la imagen se observan sitios de unión a iones metálicos 
(Fe). 
 
6.1.5 Alineamientos.  El análisis de las secuencias de la proteína B7FQK1 de P. 
tricornutum se realizó a través de la plataforma del NCBI con el programa BLAST. 
Los resultados indican que la proteína B7FQK1 consta de 308 aa, y que existe 
semejanza significativa entre las secuencias de esta proteína hipotética y las 
proteínas de la superfamilia de la ferritina con una similitud de más de 200 




Figura 5. BLAST de coincidencias con la superfamilia de la ferritina (pBLAST) 
Resultado del pBLAST que muestra las coincidencias de las secuencias de la proteína hipotética con la 





Figura 6. Figura 6. Alineamientos entre la proteína hipotética y otras proteínas de la base de 
datos (secuencias de proteínas no redundantes - nr) 
 
 
La similitud de las secuencias es determinada por medio del E-value entre menor 
sea este valor, mayor es la significancia entre las secuencias comparadas. 
Las secuencias con alineamientos significativos se observan en la Tabla 3, 
relacionando el tipo de proteína, la cobertura, el puntaje o score y el porcentaje de 
identidad. Evidenciándose porcentajes de identidad de 100% y E value de 0.0 para 




Tabla 3. Alineamientos de la secuencia proteica de B1FQK1 mediante la herramienta 











Stearoyl-ACP desaturase [Phaeodactylum 
tricornutum] 
650 650 100% 0.0 100% 
Predicted protein [Phaeodactylum tricornutum] 647 647 100% 0.0 100% 
Stearoyl-ACP desaturase [Phaeodactylum 
tricornutum] 
640 640 99% 0.0 100% 
Acyl-[acyl-carrier-protein] desaturase [Fistulifera 
solaris] 
524 524 99% 0.0 78% 
FA_desaturase_2-domain-containing protein 
[Fragilariopsis cylindrus]  
516 516 98% 0.0 78% 




Fatty acid desaturase type 2 [Nannochloropsis 
gaditana] 




Hypothetical protein THAOC_10282 [Thalassiosira 
oceanica] 












Acyl-ACP desaturase [Verrucomicrobiaceae 
bacterium] 








Hypothetical protein A3G43_09235 [Ignavibacteria 
bacterium] 




*puntaje máximo: Puntuación de la mejor secuencia alineada. Puntaje total: suma de 
las puntuaciones de todas las secuencias alineadas. Cobertura: porcentaje de los segmentos 
alineados. E-value: número de alineaciones esperadas con un puntaje en particular. Identidad 
máxima: el porcentaje de identidad más alto para un conjunto de segmentos alineados en la 
misma secuencia de sujetos. 
 
 
6.2 CARACTERIZACIÓN FÍSICO – QUÍMICA DE LA PROTEÍNA HIPOTÉTICA 
B7FQK1 
 
Para el análisis físico – químico de la proteína se obtuvieron los siguientes 
resultados: 
 
6.2.1 Análisis físico – químico.  La predicción de estas características se realizó 





6.2.2 Peso molecular.  La proteína hipotética tiene un peso molecular de 
35532.09 Dalton. 
 
6.2.3 Número de aminoácidos. No. de aa: 308 
Composición de aminoácidos: relacionados a continuación. 
La Tabla 4 indica los resultados de ProtParam para la composición de 
aminoácidos de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum. 
 
Tabla 4. Composición de aminoácidos 
aminoácidos Residuo % 
Ala (A)  19  6.2% 
Arg (R)  20  6.5% 
Asn (N)  13  4.2% 
Asp (D)  24  7.8% 
Cys (C)  4  1.3% 
Gln (Q)  11  3.6% 
Glu (E)  27  8.8% 
Gly (G)  22  7.1% 
His (H)  8  2.6% 
Ile (I)  16  5.2% 
Leu (L)  27  8.8% 
Lys (K)  21  6.8% 
Met (M)  10  3.2% 
Phe (F)  8  2.6% 
Pro (P)  14  4.5% 
Ser (S)  13  4.2% 
Thr (T)  17  5.5% 
Trp (W)  7  2.3% 
Tyr (Y)  14  4.5% 
Val (V)  13  4.2% 
Pyl (O)  0  0.0% 





6.2.4 Carga.  El pI (pH al que la proteína tiene carga neta cero) calculado para la 
proteína hipotética fue de 5.41. Pudo determinarse también, el número total de 
residuos cargados negativamente (Asp + Glu): 51 y número total de residuos 
cargados positivamente (Arg + Lys): 41.  
 
6.2.5 Composición atómica. La composición atómica de la proteína hipotética 
se describe en la Tabla 5. 
 
Tabla 5. Composición atómica y formula química 
Composición atómica Símbolo Numero de átomos 
Carbono C 1570 
Hidrogeno H 2436 
Nitrógeno N 436 
Oxigeno O 479 
Sulfuro S 14 
 
Formula química: C157OH2436N436O479S14 
 
Número total de átomos  4935 
 
 
6.2.6 Coeficiente de extinción. Los resultados del coeficiente de extinción se 
demuestran en la Tabla 6. 
 
Tabla 6. Coeficiente de extinción 
Coeficiente de extinción Resultado 
Asumiendo que todos los pares de 
residuos de Cys forman cistinas 
 
59610 Abs 0.1% (= 1 g / l) 1.678 
Asumiendo que todos los residuos 
de Cys están reducidos 




6.2.7 Vida media estimada.  La vida media estimada (Tabla 7) para la proteína 
hipotética B7FQK1 se relaciona a continuación:  
 









1 hora (reticulocitos de 
mamíferos, in vitro) 
30 min (levadura, in vivo) 




6.2.8 Índice de inestabilidad, Índice alifático y GRAVY.  Los resultados 
obtenidos se almacenan en la Tabla 8: 
 
Tabla 8. Índice de inestabilidad y GRAVY 
 















6.2.9 Análisis de perfil basado en la secuencia (Hidrofobicidad).  La 
predicción de la hidrofobicidad para la proteína hipotética B7FQK1 de Tricornutum 
se realizó a través del servidor ProtScale. El eje de las X representa la posición del 




Figura 7. Predicción de la hidrofobicidad de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum 
por ProtScale. El eje X representa la secuencia de aminoácidos N- a C terminal. El eje 
Y representa las puntuaciones calculadas por el algoritmo. 
 
6.3 PREDICCIÓN DE LA ESTRUCTURA SECUNDARIA  
 
Para el análisis de la estructura secundaria se utilizaron 2 servidores (PSIPRED y 
NPS@) que permitieron determinar el porcentaje de hélices alfa y láminas beta en 
la secuencia de aminoácidos de la proteína hipotética B7FQK1 mediante distintos 
algoritmos. Lo anterior permitió realizar comparaciones entre los dos métodos 
seleccionados.  
En la Figura 8 se detallan los resultados obtenidos por el servidor PSIPRED para 
cada uno de los residuos según la estructura secundaria prevista, las hélices alfa 
se resaltan con color rosa y las láminas beta de color amarillo.  
De acuerdo con lo que indica la Tabla 9, se obtuvieron 152 residuos con 
plegamiento hélice alfa y 11 de láminas beta, en total se analizaron 308 
aminoácidos de la secuencia objetivo. Adicionalmente, se detallan las posiciones 
donde se presentaron cada uno de los plegamientos, evidenciándose un mayor 




Figura 8. Descripción de residuos que corresponden a hélices alfa y láminas beta - 
PSIPRED. 
 
Los resultados de la predicción mostraron que el 49.35% corresponden a las 
hélices α, el 47.07%, forman enrollamientos aleatorios y solo el 3.57% forman 
láminas β.  
 
Tabla 9. Descripción de las hélices alfa y láminas beta de la estructura secundaria 
(PSIPRED) 
Fracción Hélice alfa Posición Láminas beta Posición 
1 – 50 12 18 – 29 6 36 – 41 
 
51 – 100 
9 52 – 60   
3 75 – 77   
11 88 – 98   
 
101 – 150 
13 104 -116   
3 141 – 143   
4 147 – 150   
 
151 - 200 
5 151 – 155   
11 158 – 168   
15 172 – 186   
10 191 – 200   
 
201 - 250 
2 201 – 202   
12 220 – 231   
13 236 – 248   
251 – 300 12 260 – 271 1 300 
17 273 – 289   
301 - 308   4 301 - 304 




La Figura 9 demuestra a partir de diagramas las hélices alfa y las láminas beta de 
la secuencia consultada, mostrando el valor de confianza en cada alineación. El 
valor de confianza se representa con una serie de barras azules, las cuales 
indican mayor confianza de la predicción a partir de la longitud de la barra. En 
relación con la figura uno, se puede observar que las hélices alfa en la figura dos 
(tubos rosa) se encuentran en mayor proporción en el gráfico a diferencia de las 




















Con el fin de validar los resultados obtenidos para la predicción de la estructura 
secundaria, los datos también fueron analizados a través del programa NPS@. 
Para el análisis se usó el consenso de cinco algoritmos, dentro de los cuales se 
seleccionaron dos métodos fundamentados en el uso de parámetros de 
probabilidad determinados por las frecuencias relativas de las apariciones de cada 
aminoácido en cada tipo de estructura secundaria (SOPM y PREDATOR) y tres 
métodos basados en probabilidad de inferencia bayesiana (GOR4, DPM y DSC). 
 
Los resultados para el análisis con el servidor NPS@ se detallan en la Figura 10 y 
Tabla 10. Este servidor demuestra mediante colores la diferencia en los 
plegamientos. Las letras de color azul representan las hélices alfa, las de color 










Figura 10. Representación de la estructura secundaria de proteína hipotética B7FQK1 – 
NPS@. La diferencia en los plegamientos se representa con color. Las letras de color azul 




La Tabla 10 muestra los porcentajes posterior al análisis consensado por los 5 
métodos seleccionados. Se obtuvo un valor de 120 residuos con plegamientos 
hélice alfa que corresponde a un porcentaje de 38.95%, 29 para las láminas beta 
con un porcentaje de 9.42% y 134 para enrollamientos aleatorios que corresponde 






Tabla 10. Porcentajes de hélices y láminas beta en 
la estructura secundaria - NPS@. 
Tipo No. de aa 
Porcentaje 
(%) 
Alpha helix (Hh)  120  38.95 
310 helix (Gg) 0  0.00 
Pi helix (Ii)  0  0.00 
Beta bridge (Bb)  0  0.00 
Extended strand (Ee)  29  9.42 
Beta turn (Tt)  0  0.00 
Bend region (Ss)  0  0.00 
Random coil (Cc)  134  43.51 
Ambiguous states (?)  25  8.12 
Other states  0  0.00 
 
 
6.4 MODELADO DE LA ESTRUCTURA 3D  
 
Con el fin de obtener el modelo tridimensional de la proteína hipotética B7FQK1 de 
P. tricornutum, se realizó el estudio in – silico mediante el programa I – TASSER. 
Este programa permitió conocer la estructura 3D de la secuencia objetivo y la 
predicción de sus funciones. 
 
Los resultados obtenidos se detallan a continuación:  
 
6.4.1 Predicción de B – factor. El factor B normalizado predicho por el 
programa, se relaciona en la Figura 11. Este parámetro es calculado según la 






Figura 11. Predicción del B factor de la proteína hipotética (I - TASSER).  
 
El eje Y representa la escala del factor B normalizado y en el eje X el número de residuos de la 
proteína. Valores negativos significa que el residuo es relativamente más estable en la estructura  
 
 
6.4.2 Top 10 de plantillas procesadas y utilizadas por I-TASSER.  En la Tabla 
11 se relacionan las 10 mejores plantillas resguardada en las bases de datos. 
Estas plantillas son utilizadas por la mayor puntuación en las alineaciones de la 
secuencia analizada (puntuación o Score Z). 
 
Este resultado revela que la plantilla con similitud (Score z más alto) es para la 
mutante T119D de la proteína transportadora estearoil - Acyl desaturasa de la 












Tabla 11. Top 10 de plantillas para modelado 3D (I - TASSER) 




1 2j2fA 0.55 0.54 0.98 2.58 
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
2 loq4A 0.55 0.55 0.98 4.03 
Estructura cristalina del complejo entre la 
proteína desaturasa portadora de 
estearoilacilo de Ricinus Communis. 
 
3 2j2fA 0.55 0.54 0.98 2.47 
Proteína desaturasa portadora de estearoil 
acilo de Ricinus Communis (haba de ricino) 
 
4 2j2f 0.55 0.54 0.98 8.55 
  
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
 
5 2j2f 0.55 0.54 0.98 6.48 
 
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
 
6 2j2fA 0.55 0.54 0.98 3.73 
 
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
 
7 2j2f 0.55 0.54 0.98 10.28 
 
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
 
8 2uw1A 0.53 0.52 0.98 6.40 
 
Estructura de Ivy desaturasa 
 
9 2j2fA 0.55 0.54 0.98 2.40 
 
Mutante T199D de la proteína desaturasa 
portadora de estearoil acilo de Ricinus 
Communis (haba de ricino) 
 
10 1afrA 0.55 0.55 0.98 3.75 
 
Proteína STEAROYL-ACYL desaturasa 
Haba de ricino 
 
 
*Id 1 porcentaje de Identidad de la región alineada. Id 2 porcentajes de identidad de toda la 






6.4.3 Modelo tridimensional (3D). Para seleccionar el modelo final, I-TASSER 
usa el programa SPICKER que permite agrupar todos los candidatos según la 
similitud de la estructura. La confianza de cada modelo se mide cuantitativamente 
mediante el C – score (puntuación C) que se calcula en función de las de las 
alineaciones con las plantillas. El C - score suele estar en el rango de [-5 a 2], 
donde un C - score de valor más alto o cercano a 2, significa un modelo con mayor 
confianza y viceversa. Para el análisis de la proteína hipotética B7FQK1 de P. 
tricornutum, se obtuvo un modelo único, con un C – score de 1.75, esto indica que 
el modelo tiene una buena calidad de acuerdo a la relación con las plantillas 
existentes en el PDB. El TM-score estimado fue igual a 0.96 ± 0.05 y el RMSD fue 
de 2.8±2.0Å.  
En la Figura 12 se visualiza el modelo tridimensional generado por I – TASSER.  
 
Figura 12. Modelo 3D de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum 
Modelo 3D de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum generado por I – TASSER con un  
C - score = 1.75  [-5 a 2]; donde un valor más alto o cercano a 2, significa un modelo con mayor 




6.4.4 Proteínas estructuralmente cercanas al objetivo.  I-TASSER usa el 
programa de alineación estructural TM-align para hacer coincidir el primer modelo 
de I-TASSER con todas las estructuras en la biblioteca de PDB. Esta sección 
informa las 10 principales proteínas incluidas en la base de datos PDB que tienen 
la similitud estructural más cercana, es decir, la puntuación más alta de TM, según 
el modelo I-TASSER previsto. Debido a la similitud estructural, estas proteínas a 
menudo tienen una función similar al objetivo (Zhang & Skolnick, 2005). 
 
En la Tabla 12 se dan los datos obtenidos para el top 5 de las plantillas utilizadas 
por I-TASSER para la construcción del modelo tridimensional; estos resultados 
evidencian que la construcción de los modelos tridimensionales se basó en 
proteínas de tipo desaturasa. De las 5 estructuras dos son desaturasas y tienen 
los puntajes de identidad más alto.  
Tabla 12. Estructuras de PDB cercanas a la proteína B7FQK1 de P. tricornutum  
Rango PDB Hit 
Puntuación 
TM 
RMSD  IDEN 
un
 Cov Descripción  
1 2j2F  0.981 0.32 0.548 0.984 
acyl-[acyl-carrier-protein] 
desaturase 
2 2uw1A 0.971 0.87 0.528 0.984 
plastid delta4 multifunctional acyl-
acyl carrier protein desaturase 
3 2inpB 0.666 4.48 0.072 0.899 phenol hydroxylase component phl 
4 2indA 0.665 4.46 0.088 0.883 
toluene, o-xylene monooxygenase 
oxygenase subunit 
5 3dhgD  0.661 4.51 0.088 0.883 
toluene 4-monooxygenase 
hydroxylase alpha subunit 
 
La Figura 13 hace referencia a una demostración gráfica del ensamblaje entre la 
proteína 2J2F de Ricinus communis con la proteína hipotética B7FQK1 de P. 
tricornutum. Para el ensamblaje se seleccionó esta plantilla ya que tiene el valor 
de TM más alto (0.981). La estructura de la proteína hipotética B7FQK1 de P. 
tricornutum se muestra a través del modelo 3D proporcionado por I – TASSER, 
mientras que la estructura análoga seleccionada, se muestra mediante un rastreo 




Figura 13. Demostración gráfica del ensamblaje entre la proteína 2J2F de Ricinus communis 
con la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum 
 
6.4.5 Unión a ligando.  Sitios de unión a ligando predichos por el programa I-
TASSER se relacionan a continuación. El programa determinó cinco sitios de 
unión a ligando de la proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum. Los ligando 
identificados en la proteína hipotética son hierro, Asida (AZI), acido (3R) 3-hidroxi-
5,5-dimethilhexanoico (GVM) y ion cobre (CU). 
 
Tabla 13. Sitios de unión a ligandos predichos por I-TASSER 






Sitios de unión al ligando 
1 0.52 159 2oc5A Fe 
 
85,138,171,174 
2 0.38 100 1yv1A Fe2 
 
47,85,88,171 
3 0.05 11 1oq4A AZI 
 
47,85,138 
4 0.03 5 2uw1B GVM 
 
47,53,81,85,119,133,134,137,138 
5 0.01 4 3re7A CU 
 
84,88,170 
*Puntaje: puntuación de confianza de la predicción (0-1).Tamaño: número total de plantillas. 
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6.4.6 Consenso de predicción de la función.  C – score GO es una medida 
para evaluar la similitud global y local entre la proteína de consulta y la proteína 
plantilla. Su rango es [0-1] y los valores más altos indican predicciones más 
confiables. Varios de los datos obtenidos se encuentran cercanos al valor de 1 
(Tabla 14), lo cual indica resultados confiables para predecir la función de la 
proteína objeto de estudio.  
 
Tabla 14. Consenso de predicción de la función de la proteína hipotética B7FQK1 de 
Phaeodactylum tricornutum 
Función molecular  Proceso biológico  Componente celular  
Descripción  C score GO Descripción  C score GO Descripción  C score GO 
Unión de iones 
metálicos  0.97 
oxido - 
reducción 0.97 cloroplasto 0.56 
Actividad desaturasa  0.92 
Biosíntesis de 
ácidos grasos  0.92 citosol 0.43 
Homodimerización  0.43 
metabolismo de 
compuestos 
aromáticos  0.62 
membrana 
plasmática  0.41 
 
 
La función molecular se asocia con proteínas de unión a iones metálicos y con 
actividad desaturasa, puntuados con 0.97 y 0.92 respectivamente. Dentro de los 
procesos bilógicos asociados están aquellos relacionados con oxido – reducción y 
biosíntesis de ácidos grasos. Por último, se dan los componentes celulares, siendo 
el cloroplasto en dato con el C – score GO más alto (0.56) de los 3 reportados. 
 
6.4.7 Validación del modelo 3D. La validación del modelo tridimensional de la 
proteína hipotética B7FQK1 de P. tricornutum fue realizada con la herramienta 
―structure assesment‖ de SWISS – MODEL. 
 
 
6.4.7.1 Ramachandran Plot. Los resultados de validación del modelo se 
describen a partir de un gráfico de Ramachandran, el cual permite visualizar las 
regiones energéticamente favorecidas para los ángulos diédricos de la red troncal 
65 
 
contra los residuos de aminoácidos en la estructura de la proteína (Carugo & 
Djinovic Carugo, 2013). 
 
A partir del análisis del grafico se concluye que el modelo tridimensional cumple 
con los parámetros estereoquímicos de una estructura estable con 253 residuos 
en las regiones más favorables (82 %), 28 residuos en regiones adicionales 
permitidas (9 %), 25 (8 %) residuos en regiones generosamente permitidas y solo 
2 residuos se encuentran en regiones no permitidas (0.6%) (Figura 14). De 
acuerdo al gráfico la mayoría de los residuos se encuentran ubicados en plots de 
color verde oscuro, lo que indica que los aminoácidos de la proteína se unen de 
manera adecuada. Esto refleja una validación positiva para el modelo construido, 




















Figura 15. Estimación de la calidad del modelo 3D construido. 
La figura 15 muestra la estimación de la calidad del modelo 3D construido para la proteína 
B7FQK1 de P. tricornutum. A. Estimación de la calidad donde el eje x representa la similitud local 
predicha con el objetivo. B figura de la estructura 3D de la proteína objetivo mediante diagrama de 






QMEAN proporciona la estimación de calidad de la estructura, bien sea para toda 
la estructura o para algún residuo en específico a través de propiedades 
geométricas. La representación de estos resultados se observan en las siguientes 
gráficas (Benkert, Biasini, & Schwede, 2011). 
La calidad local estimada muestra para cada residuo del modelo, la similitud 




Figura  16. Comparación de la calidad del modelo con otras estructuras 
 
La gráfica de comparación, indica que los puntos negros tienen una puntuación 
QMEAN normalizada (Z: 0-1), los puntos grises representan una puntuación Z: 1- 











7. DISCUSIÓN  
 
El análisis de la secuencia de la proteína hipotética B7FQK1 con la herramienta 
BLAST, mostró que existe una similitud significativa con los miembros de la 
superfamilia de la ferritina, este grupo de enzimas tiene como función catalizar la 
formación NADPH y oxígeno, participando además de funciones como la 
regulación del hierro, la producción de radicales reactivos y la monooxigenación 
(Davydov, Behrouzian, Smoukov, Stubbe, & Hoffman, 2005; Papers, 2003). Se ha 
demostrado que la Acil-(proteína-transportadora-de-acilo) desaturasa ha tomado 
gran importancia ya que juega un papel importante en la síntesis de ácidos grasos, 
razón por la cual el estudio de esta proteína se ha orientado a otras especies 
como por ejemplo en Arabidopsis aleurone (Open et al., 2016). También se han 
documentado ensayos de clonación para análisis funcional en la alga verde 
Myrmecia incisa evidenciando la producción de varios tipos de ácidos grasos en el 
que se implica la participación de las enzimas desaturasas (Xue, Liu, Sun, & Zhou, 
2016). 
Para el análisis de la topología se pudo evidenciar que no existen regiones 
transmembranales en la proteína hipotética. Este análisis se hace con el fin de 
indagar cuales son los dominios presentes y de esta manera identificar la 
especificidad de la enzima desaturasa (Hoffmann et al., 2007). 
En cuanto a la predicción de motivos y patrones, se identificaron 11 motivos con 
una alta probabilidad de ocurrencia. Se evidencia que existen dos patrones de 
fosforilación y un patrón de glicosilación, en donde el patrón de mayor puntaje es 
de 291 y se encuentra entre los residuos 291-294 (Tabla 2). Esta predicción es 
basada en el método bayesiano, método ampliamente aplicado para la predicción 
de la estructura proteica (Deng, Zhang, Mehta, & Chen, 2003; Ur Rehman Hafeez , 
BariInam, Ali Anwar, 2017).  
El resultado predicho por Pfam relaciona un dominio para la FA_desaturasa2, es 
una enzima representada por una familia que incluye la estearoil-CoA 
desaturasa1. Estas proteínas tienen como función mantener la estructura de las 
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membranas celulares permitiendo así, la fluidez de la membrana. La estearoil-CoA 
desaturasa1 es una enzima que contiene hierro y cataliza la síntesis de ácidos 
grasos (Monroig, Llanos, Var, & Hontoria, n.d.). Los resultados indican que esta 
proteína tiene varios sitios de unión a iones metálicos férricos corroborados con el 
análisis BLAST. 
El estudio de las propiedades físico - químicas permitió conocer a profundidad 
naturaleza de la proteína hipotética. Se evidenció que los aminoácidos más 
abundantes de la proteína hipotética B7FQK1 son glutamato (Glu) y leucina (Leu), 
ambos con 27 residuos que representa el 8.8% del total de los aa. El Glu es 
considerado un elemento esencial, es químicamente estable, tiene carga negativa 
y se ubica alrededor de la membranas (Brosnan & Brosnan, 2012). El segundo 
aminoácido más abundante es asparagina (Asn) con 24 residuos representando el 
7.8%, este aa tiene carga neta cero a pH neutro y cuenta con cadenas laterales 
polares. En tercer lugar se encuentra la glicina (Gly) representando el 7.1% del 
total de los aminoácidos, y al igual que la Leu es hidrofóbica y tiene carga neutra 
(Chen & Evans, 1989). Estos aminoácidos le confieren a la proteína estabilidad 
estructural, de ahí su importancia en la secuencia primaria. 
En cuanto a la secuencia de aminoácidos, está proteína hipotética está 
conformada por 308 residuos de aa, de los cuales 41 están cargados de forma 
positiva para Arginina + Lisina y 51 de forma negativa para Asparagina + 
Glutamato. La carga y la hidrofobicidad de los aminoácidos juegan un papel 
importante en plegamiento de la proteína, actuando como impulsores y creando 
sitios de unión a otras proteínas. Se ha observado que dependiendo de la carga 
de la proteína, se favorecen o desfavorecen algunos procesos como la traducción 
(Souza et al., 2017). Se ha demostrado a través de proteínas recombinantes que 
las secuencias cargadas positivamente para residuos de lisina y arginina pueden 
detener la traducción, mientras que aquellos residuos cargados negativamente 
promueven la elongación (Lu & Deutsch, 2009). Estos resultados son coincidentes 




Según la composición atómica de la proteína, pudo evidenciarse que la proteína 
está compuesta por carbono, hidrógeno, oxígeno, azufre y nitrógeno. El 
compuesto con mayor número de átomos es el hidrógeno, seguido del carbono y 
oxígeno y en menor número el azufre. Este dato es variable en cada proteína pero 
existe relación en que el componente carbono establece la estructura de una 
proteína y su importancia para la evolución a través del tiempo (Baudouin-cornu, 
Schuerer, Marlie, & Thomas, 2004). 
Otro parámetro predicho por el programa ProtParam es el coeficiente de extinción, 
este indica la cantidad de luz que absorbe la proteína a cierta longitud de onda; la 
cisteína no absorbe apreciablemente la luz >260nm, pero la cistina si lo hace. La 
absorbancia aproximada de lectura es de 280 nm medida en agua. Generalmente 
el coeficiente es calculado por medio de espectrometría de rayos UV pero también 
ser calculada utilizando la composición de aminoácido y la absorbancia de 
cisteína, tirosina y triptófano por medio de una ecuación (Plane et al., 2014). El 
coeficiente de extinción para la proteína hipotética B7FQK1, teniendo en cuenta 
todos los residuos de cisteínas fue de 59,610 y asumiendo que todos los residuos 
de cisteína están reducidos 59,360. Según la guía para la interpretación de los 
coeficientes de extinción, basados en la ley de Beer, que afirma que la 
concentración es directamente proporcional a la absorbancia, se infiere que un 
alto valor de coeficiente de extinción, tiene una mayor absorción de luz a una 
longitud de onda determinada (Scientific, 2012). 
La vida media de la proteína también fue estimada. Se entiende que esta 
condición depende de los residuos N-terminal y que a su vez proporciona 
estabilidad (S. Roy, Chakraborty, Kumar, Behera, & Rana, 2018). Para la proteína 
hipotética B7FQK1 se determinó como residuo N-terminal el glutamato (Tabla 7). 
Este resultado puede ser coincidente con lo discutido anteriormente, que para la 
proteína hipotética el aminoácido en mayor proporción está formada por 
glutamato. Estudios de investigación  han comprobado la afinidad de glutamato o 
su receptor a los residuos N-terminal (Neira, Florencio, & Muro-pastor, 2017). 
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Otros resultados que apoyan o soportan que la estabilidad de la proteína es el 
índice alifático y el índice de inestabilidad. El índice de inestabilidad proporciona 
un estimado de la cual la proteína será estable en un medio; una proteína con un 
resultado de inestabilidad menor < 40 (Gasteiger et al., 2005), tal como es el caso 
de la proteína hipotética que presento un valor de 39,79 determinando la 
estabilidad de la proteína. Como última característica físico química analizada por 
esta herramienta, fue calculado el valor GRAVY (Grand average of Hidrophaty) 
demostrando que la proteína de interés es hidrofóbica evidenciando un resultado 
negativo (-0.725) 
En cuanto a la hidrofobicidad basada en el análisis de perfil de la secuencia, vale 
la pena resaltar que la hidropatía es muy importante en el plegamiento de la 
proteína. Una proteína está compuesta por aminoácidos de carácter hidrofóbicos, 
así como también hidrofílicos, cada uno de ellos ubicados en un lugar específico 
según su condición. En el caso de las proteínas hidrófobas, debido a su afinidad 
negativa con las moléculas de agua, forman plegamientos mediante puentes de 
hidrogeno realizando de esta manera una acción por omisión (Stone, Schiller, 
Workewych, Heijne, & Deber, 2016). Se pudo determinar que la proteína hipotética 
B7FQK1 es una proteína hidrófoba, siendo congruente con la predicción del 
GRAVY por el programa ProtParam arrojando un resultado de -0.725 para 
hidropatía (Tabla 8). Los resultados de esta proteína son muy similares a un 
análisis realizado en la delta 6 desaturasa obteniendo valores negativos, 
comprobando su no polaridad (S. Roy et al., 2018). 
En cuanto a la predicción de la estructura de la proteína hipotética B7FQK1, se 
pudieron obtener modelos de manera satisfactoria con el uso de las diferentes 
herramientas bioinformáticas. El análisis de la estructura secundaria de las 
proteína es una etapa importante hacia la predicción de la estructura 3D y se 
utiliza de forma rutinaria en el análisis y anotación de proteínas hipotéticas 
(Burkhard Rost & Liu, 2003). 
Para la predicción de la estructura secundaria de la proteína hipotética B7FQK1, 
descrita en las Figuras 8 y 9, se utilizaron dos programas PSIPRED y NPS@ que 
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permitieron detectar los tipos, porcentajes y posiciones de los plegamientos. Para 
este último programa se seleccionó el análisis a partir de 5 métodos SOPM, 
PREDATOR, GORIV, DSC y DPM, esto permite que la calidad de la predicción de 
la estructura secundaria sea de mejor calidad ya que permite una predicción más 
confiable (Pollastri, Martin, Mooney, & Vullo, 2007). 
Los porcentajes obtenidos para cada tipo de plegamiento y por cada programa 
utilizado, fueron diferentes, sin embargo, existe similitud en cuando al número de 
aminoácidos para las hélices alfa, el cual fue mayor en los dos análisis (152 aa 
PSIPRED y 120 aa NPS@), a diferencia de las láminas beta que fue menor (11 aa 
PSIPRED y 29 aa).  
La estructura terciaria está determinada por la forma en que la estructura 
secundaria se pliega, es decir, la disposición tridimensional de las hélices α y las 
hojas β. En esencia, las estructuras terciarias se refieren a la forma general 
precisa de una proteína en tres dimensiones que resulta en el plegamiento general 
de la cadena polipeptídica completa. (Bruce et al., 2002). Para construir el modelo 
3D de la proteína hipotética y predecir su función biológica, se usó el programa I – 
TASSER.  
Las estructuras 3D de muchas proteínas y otras macromoléculas biológicas se 
han determinado utilizando diversas técnicas de biología estructural moderna. 
Estas estructuras se depositan en la base de datos de PDB y se les asigna un ID. 
Las estructuras se han determinado utilizando técnicas como la cristalografía de 
rayos X, la espectroscopia de resonancia magnética nuclear (RMN) y la 
microscopía crioelectrónica (Berman et al., 2000). Se conoce que la 
caracterización experimental de las proteínas hipotéticas es un trabajo laborioso, 
de alto costo y consume mucho tiempo. Es por esto que la bioinformática se ha 
convertido en una estrategia eficiente que permite identificar la estructura y la 
función de estas proteínas. Uno de los métodos utilizados para conocer la 
estructura de las proteínas hipotéticas y la anotación de sus funciones se basa en 
la homología (B. Rost et al., 2003).  
73 
 
El factor B es un parámetro que indica la extensión de la movilidad térmica 
inherente a los residuos y átomos en las proteínas. Una característica muy 
relevante pero a menudo desapercibida, en la predicción de la estructura es la 
movilidad térmica. Para el análisis y la interpretación de este parámetro, se tiene 
en cuenta un valor negativo o inferior a cero indicando que el residuo proporciona 
estabilidad a la estructura proteica (J. Yang, Wang, Zhang, Arbor, & Arbor, 2017). 
La proteína hipotética B7FQK1 suele ser estable, debido a que existen residuos 
inferiores a cero, como se evidencia en la Figura 11. Cabe mencionar que el 
movimiento térmico y la movilidad de los átomos de proteína están estrechamente 
relacionados con la forma en que la proteína se pliega al estado nativo y cómo 
interactúa con los socios de unión específicos en el entorno celular (Schlessinger, 
Yachdav, & Rost, 2006). 
En cuanto al top 10 de las plantillas utilizadas por el programa I-TASSER, la 
plantilla con mayor importancia en las alineaciones, determinadas por el score Z 
es mutante T119D de la proteína transportadora estearoil- Acyl desaturasa de la 
planta Haba de ricino con un score Z de 10.28. Esta proteína se ubica en el 
cloroplasto de la planta, es una estructura proteica con dos ligandos, uno de ellos 
es de unión a hierro lo que es coincidente con el análisis de la proteína hipotética 
(http://www.rcsb.org/pdb/results/results.do?tabtoshow=Current&qrid=47756B1D). 
Una identidad de secuencia que es alta en la región alineada y baja en el resto de 
la secuencia indica un motivo/dominio conservado presente tanto en la proteína 
hipotética como en la proteína plantilla, indicando una precisión del modelo 
usualmente alto. 
De acuerdo a la predicción de los sitios de unión a ligando por la proteína 
hipotética B7FQK1, el ligando con más sitios de unión puntuación pertenece a la 
enzima GVM, con 9 sitios de unión a ligando, aunque el puntaje no es el mejor 
(0.03) (con respecto al puntaje más cercano a 1 en comparación al ligando Fe con 
una puntuación de 0.52 y cuatro sitios de unión al ligando. Cabe resaltar que la 
puntuación más alta indica una predicción más confiable. La importancia de 
determinar estos sitios de unión a ligando está tomando más interés, ya que la 
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competencia entre ligandos similares y sitios de unión a través de familias de 
proteínas crea presiones evolutivas que afectan la especificidad de las 
interacciones (Najmanovich, 2017).  
Como resultado de la construcción del modelo tridimensional de la proteína 
B7FQK1 (Figura 12), se obtuvo la representación de una única estructura (, con un 
C – score de 1.75, esto indica que el modelo tiene una buena calidad de acuerdo a 
la relación con las plantillas existentes en el PDB. El C-score es un puntaje de 
confianza para estimar la calidad de los modelos pronosticados por I-TASSER. Se 
calcula con base en los alineamientos de plantillas de subprocesamiento y los 
parámetros de convergencia de la estructura (A. Roy et al., 2010; Zhang, 2008).  
La función molecular descrita se asocia con proteínas de unión a iones metálicos y 
con actividad desaturasa, puntuados (C – score GO) con 0.97 y 0.92 
respectivamente, valores próximos a 1 indica resultados confiable en la predicción 
de la función. Las desaturasas catalizan la reacción: estearoil- [acyl-proteína 
portadora] + aceptor reducido + O2 = oleílo- [acyl-proteína portadora] + aceptor + 
H2O, esta enzima requiere y ferredoxina. Dentro de los procesos bilógicos 
asociados están aquellos relacionados con oxido – reducción y biosíntesis de 
ácidos grasos. Se conoce que las desaturasas así como las elongasas juegan un 
papel importante en la síntesis de ácidos grasos (Zulu N.N., Zienkiewicz K., 
Vollheyde K., 2018). Estudios relacionados con la producción de ácidos grasos en 
P. tricornutum, buscan principalmente optimizar los procesos a gran escala, con el 
fin de aumentar el rendimiento, y así aprovechar sus diversas aplicaciones. Los 
PUFAs se consideran nutrientes importantes en la protección de la salud 
cardiovascular, el sistema nervioso y visual; por sus propiedades antiinflamatorias, 
inmunoprotectoras, anti arrítmicas, neuroprotectoras (S. Singh et al., 2016). 
La validación del modelo tridimensional de la proteína hipotética B7FQK1 de P. 
tricornutum fue realizada con la herramienta ―structure assesment‖ de SWISS – 
MODEL. Los resultados iniciales de validación se describen en un gráfico de 
Ramachandran, donde se concluye que el modelo tridimensional cumple con los 
parámetros estereoquímicos de una estructura estable con 253 residuos en las 
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regiones más favorables (82 %), 28 residuos en regiones adicionales permitidas (9 
%), 25 (8 %) residuos en regiones generosamente permitidas y solo 2 residuos se 
encuentran en regiones no permitidas (0.6%).  
En cuanto a la calidad estimada del modelo puede evidenciarse que la estructura 
se mantiene con buena concordancia y calidad de acuerdo a las estructuras 
experimentales en un 96.25%. Se observa que a partir del residuo de aminoácido 
284 (QMEAN de 0.44) hasta el aa 290 (QMEAN de 0.43) existe residuos con una 
puntuación baja, lo que indica una baja calidad del modelo representando un 
3.75% de la secuencia. En la gráfica de comparación las puntuaciones de calidad 
de los modelos individuales se relacionan con las puntuaciones obtenidas para 
estructuras experimentales, en este se evidencia la estructura modelo se 
encuentra un poco alejada de la puntuación normalizada, esto puede ser debido a 
la baja puntuación QMEAN de los aminoácidos terminales de la secuencia.  
Es posible deducir que el análisis realizado a la proteína hipotética B7FQK1 es 
coherente con lo referenciado, donde se expresa que los procesos biosintéticos de 
ácidos grasos poliinsaturados, incluyendo los LC-PUFA y los VLC-PUFA, son 
catalizados por una maquinaria enzimática conformada entre ellas por las 
desaturasas (Dolch & Maréchal, 2015). Ácidos grasos poliinsaturados de cadena 
larga como el DHA Y EPA son considerados importantes, en la industria 
farmacéutica y alimentaria debido a su importancia para la salud humana, 











8. CONCLUSIONES  
 
 Los análisis computacionales realizados de la proteína hipotética B7FQK1 
de Phaeodactylum tricornutum, permitieron predecir sus propiedades físico 
– químicas, la estructura secundaria, el modelo 3D y la descripción de la 
funcionalidad.  
 A través de las diferentes herramientas bioinformáticas se pudo determinar 
que existe un dominio específico denominado FA-desaturasa 2 con varios 
sitios de unión a proteínas férricas, de ahí que pertenezca a la superfamilia 
de la ferritina; además se evidenció que la proteína es químicamente 
estable e hidrofóbica.  
 En cuanto a la predicción de la estructura 3D se obtuvo un único modelo de 
manera satisfactoria, con un C-score de 1.75 indicando la buena calidad del 
modelo en relación a las plantillas existentes en PDB.  
 Estos resultados son relevantes ya que permiten enriquecer la información 
existente en las bases de datos, contribuyendo con la optimización de 

















Se plantea como una buena proyección, corroborar los resultados obtenidos a 
partir de la modelación, con métodos experimentales por cristalografía de rayos X 
u otro método, y de esta manera complementar y validar la información existente 





























Adl, S. M., Simpson, A. G. B., Farmer, M. A., Andersen, R. A., Anderson, O. R., 
Barta, J. R., … Taylor, M. F. J. R. (2005). The new higher level classification of 
eukaryotes with emphasis on the taxonomy of protists. Journal of Eukaryotic 
Microbiology, 52(5), 399–451. https://doi.org/10.1111/j.1550-
7408.2005.00053.x 
Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers, E.W., Lipman, D. J. (1990). Basic local 
alignment search tool. J. Mol. Biol., 215, 403–410. 
Ambati, R. R., Gogisetty, D., Aswathanarayana, R. G., Ravi, S., Bikkina, P. N., Bo, 
L., & Yuepeng, S. (2018). Industrial potential of carotenoid pigments from 
microalgae: Current trends and future prospects. Critical Reviews in Food 
Science and Nutrition, 8398, 1–22. 
https://doi.org/10.1080/10408398.2018.1432561 
Atiku, H., Rmsr, M., Aa, A., & Aa, W. (2016). Harvesting of microalgae biomass 
from the phycoremediation process of greywater. Environmental Science and 
Pollution Research. https://doi.org/10.1007/s11356-016-7456-9 
Ayodhya D. (2014). Bioremediation of wastewater by using microalgae : an 
experimental study, (August). 
Baker, D., & Sali, A. (2001). Protein structure prediction and structural genomics. 
Science, 294(5540), 93–96. https://doi.org/10.1126/science.1065659 
Baudouin-cornu, P., Schuerer, K., Marlie, P., & Thomas, D. (2004). Intimate 
Evolution of Proteins, 279(7), 5421–5428. 
https://doi.org/10.1074/jbc.M306415200 
Benkert, P., Biasini, M., & Schwede, T. (2011). Toward the estimation of the 
absolute quality of individual protein structure models. Bioinformatics, 27(3), 
343–350. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btq662 
Bente Edvarsen, Wenche Eikrem, J.C Green, Robert A. Andersen, S. Y. M.-V. S. 
and L. K. (2000). Phylogenetic reconstructions of the Haptophyta inferred from 
18s ribosomal DNA sequences and available morphological data. Phycologia, 
79 
 
39(6), 1935. https://doi.org/https://doi.org/10.2216/i0031-8884-39-1-19.1 
Berman, H. M., Westbrook, J., Feng, Z., Gilliland, G., Bhat, T. N., Weissig, H., … 
Bourne, P. E. (2000). The Protein Data Bank Helen. Nucleic Acids Research, 
28(1), 235–242. https://doi.org/10.1093/nar/28.1.235 
Borowitzka, M. A. (2013). High-value products from microalgae — their 
development and commercialisation. https://doi.org/10.1007/s10811-013-
9983-9 
Bowler, C., Allen, A. E., Badger, J. H., Grimwood, J., Jabbari, K., Kuo, A., … 
Grigoriev, I. V. (2008). The Phaeodactylum genome reveals the evolutionary 
history of diatom genomes. Nature, 456(7219), 239–244. 
https://doi.org/10.1038/nature07410 
Bowler, C., Vardi, A., & Allen, A. E. (2010). Oceanographic and Biogeochemical 
Insights from Diatom Genomes, 333–367. https://doi.org/10.1146/annurev-
marine-120308-081051 
Branco-Vieira, M., San Martin, S., Agurto, C., Freitas, M. A. V., Mata, T. M., 
Martins, A. A., & Caetano, N. (2018). Biochemical characterization of 
Phaeodactylum tricornutum for microalgae-based biorefinery. Energy 
Procedia, 153, 466–470. https://doi.org/10.1016/j.egypro.2018.10.079 
Brosnan, J. T., & Brosnan, M. E. (2012). Glutamate : a truly functional amino acid. 
https://doi.org/10.1007/s00726-012-1280-4 
Bruce, A., Alexander, J., Julian, L., Martin, R., Keith, R., & Peter, W. (2002). 
Molecular Biology of the Cell (4th editio). New York. 
Cañedo R, & J, A. (2004). Bioinformatica: en busca de los secreos moleculares de 
la vida, 12, 1–30. 
Canto, R., & Baquero, F. (2008). Antibiotics and antibiotic resistance in water 
environments, 260–265. https://doi.org/10.1016/j.copbio.2008.05.006 
Cardozo, K. H. M., Guaratini, T., Barros, M. P., Falcão, V. R., Tonon, A. P., Lopes, 
N. P., … Pinto, E. (2007). Metabolites from algae with economical impact. 
Comparative Biochemistry and Physiology - C Toxicology and Pharmacology, 
146(1–2 SPEC. ISS.), 60–78. https://doi.org/10.1016/j.cbpc.2006.05.007 
80 
 
Chauton, M. S., Reitan, K. I., Norsker, N. H., Tveterås, R., & Kleivdal, H. T. (2015). 
A techno-economic analysis of industrial production of marine microalgae as a 
source of EPA and DHA-rich raw material for aquafeed: Research challenges 
and possibilities. Aquaculture, 436, 95–103. 
https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2014.10.038 
Chen, C., & Evans, L. B. (1989). Phase Partitioning of Biomolecules : Solubilities of 
Amino Acids, 5(3), 111–118. 
Cherubini, F. (2010). The biorefinery concept: Using biomass instead of oil for 
producing energy and chemicals. Energy Conversion and Management, 51(7), 
1412–1421. https://doi.org/10.1016/j.enconman.2010.01.015 
Combet, C., Blanchet, C., Geourjon, C., & Deléage, G. (2000). NPS@: Network 
protein sequence analysis. Trends in Biochemical Sciences, 25(3), 147–150. 
https://doi.org/10.1016/S0968-0004(99)01540-6 
Davydov, R., Behrouzian, B., Smoukov, S., Stubbe, J., & Hoffman, B. M. (2005). 
Effect of Substrate on the Diiron ( III ) Site in Stearoyl Acyl Carrier Protein ∆ 9 -
Desaturase as Disclosed by Cryoreduction Electron Paramagnetic Resonance 
/ Electron Nuclear Double Resonance Spectroscopy †, (Iii), 1309–1315. 
Deng, M., Zhang, K. U. I., Mehta, S., & Chen, T. (2003). Prediction of Protein 
Function Using Protein – Protein Interaction Data, 10(6), 947–960. 
Desbois, A. P., Lebl, T., Yan, L., & Smith, V. J. (2008). Isolation and structural 
characterisation of two antibacterial free fatty acids from the marine diatom , 
Phaeodactylum tricornutum, 755–764. https://doi.org/10.1007/s00253-008-
1714-9 
Dolch, L. J., & Maréchal, E. (2015). Inventory of fatty acid desaturases in the 
pennate diatom Phaeodactylum tricornutum. Marine Drugs, 13(3), 1317–1339. 
https://doi.org/10.3390/md13031317 
Domergue, F., Abbadi, A., Ott, C., Zank, T. K., Zähringer, U., & Heinz, E. (2003). 
Acyl carriers used as substrates by the desaturases and elongases involved in 
very long-chain polyunsaturated fatty acids biosynthesis reconstituted in yeast. 




Domínguez, H. (2013). Algae as a source of biologically active ingredients for the 
formulation of functional foods and nutraceuticals. Functional Ingredients from 
Algae for Foods and Nutraceuticals, 1–19. 
https://doi.org/10.1533/9780857098689.1 
Figueiredo, P. S., Inada, A. C., Marcelino, G., Cardozo, C. M. L., Freitas, K. de C., 
Guimarães, R. de C. A., … Hiane, P. A. (2017). Fatty acids consumption: The 
role metabolic aspects involved in obesity and its associated disorders. 
Nutrients, 9(10), 1–32. https://doi.org/10.3390/nu9101158 
Galperin, M. Y., & Koonin, E. V. (2004). ―Conserved hypothetical‖ proteins: 
Prioritization of targets for experimental study. Nucleic Acids Research, 
32(18), 5452–5463. https://doi.org/10.1093/nar/gkh885 
Gantt E, C. S. (1965). The ultrastructure of Porphyridium cruentum. Journal of 
Experimental Psychology: General, 136(1), 23–42. 
Gasteiger, E., Bairoch, A., Sanchez, J., Williams, K. L., Wilkins, M. R., Appel, R. 
D., & Hochstrasser, D. F. (2005). Protein Identification and Analysis Tools in 
the ExPASy Server, 112, 531–552. 
German-Báez, L. J., Valdez-Flores, M. A., Félix-Medina, J. V., Norzagaray-
Valenzuela, C. D., Santos-Ballardo, D. U., Reyes-Moreno, C., … Valdez-Ortiz, 
A. (2017). Chemical composition and physicochemical properties of 
Phaeodactylum tricornutum microalgal residual biomass. Food Science and 
Technology International, 23(8), 681–689. 
https://doi.org/10.1177/1082013217717611 
Gibbs,  sarah p. (1992). The Evolution of Algal Chloroplasts. (Ralph A Lewin, Ed.) 
(Chapman &). new York and Londom. 
Glaser, F., Pupko, T., Paz, I., Bell, R. E., Bechor-Shental, D., Martz, E., & Ben-Tal, 
N. (2003). ConSurf: Identification of Functional Regions in Proteins by 
Surface-Mapping of Phylogenetic Information Downloaded from. 




Golding, G. B. (2003). DNA and the revolutions of molecular evolution, 
computational biology, and bioinformatics. Genome, 46(6), 930–935. 
https://doi.org/10.1139/g03-108 
Hamilton, M. L., Warwick, J., Terry, A., Allen, M. J., Napier, A., & Sayanova, O. 
(2015). Towards the Industrial Production of Omega- 3 Long Chain 
Polyunsaturated Fatty Acids from a Genetically Modified Diatom 
Phaeodactylum tricornutum, 1–15. 
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0144054 
Hoffmann, M., Hornung, E., Busch, S., Kassner, N., Ternes, P., & Braus, G. H. 
(2007). A Small Membrane-peripheral Region Close to the Active Center 
Determines Regioselectivity of Membrane-bound Fatty Acid Desaturases from 
Aspergillus nidulans *, 282(37), 26666–26674. 
https://doi.org/10.1074/jbc.M705068200 
Huang, A., He, L., & Wang, G. (2011). Identification and characterization of 
microRNAs from Phaeodactylum tricornutum by high- throughput sequencing 
and bioinformatics analysis. BMC Genomics, 12(1), 337. 
https://doi.org/10.1186/1471-2164-12-337 
Jabeen, A., Mohamedali, A., & Ranganathan, S. (2018a). Protocol for Protein 
Structure Modelling. Encyclopedia of Bioinformatics and Computational 
Biology, (September 2017), 252–272. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-
809633-8.20477-9 
Jabeen, A., Mohamedali, A., & Ranganathan, S. (2018b). Protocol for Protein 
Structure Modelling. Encyclopedia of Bioinformatics and Computational 
Biology, (September 2017), 252–272. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-
809633-8.20477-9 
Kamm, B., & Kamm, M. (2004). Principles of biorefineries. Applied Microbiology 
and Biotechnology, 64(2), 137–145. https://doi.org/10.1007/s00253-003-1537-
7 
Kent, M., Welladsen, H. M., Mangott, A., & Li, Y. (2015). Nutritional evaluation of 
Australian microalgae as potential human health supplements. PLoS ONE, 
83 
 
10(2), 1–14. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0118985 
Khan, M. I., Shin, J. H., & Kim, J. D. (2018). The promising future of microalgae: 
Current status, challenges, and optimization of a sustainable and renewable 
industry for biofuels, feed, and other products. Microbial Cell Factories, 17(1), 
1–21. https://doi.org/10.1186/s12934-018-0879-x 
Kim, S. M., Jung, Y. J., Kwon, O. N., Cha, K. H., Um, B. H., Chung, D., & Pan, C. 
H. (2012). A potential commercial source of fucoxanthin extracted from the 
microalga Phaeodactylum tricornutum. Applied Biochemistry and 
Biotechnology, 166(7), 1843–1855. https://doi.org/10.1007/s12010-012-9602-2 
Koonin, E.V., Galperin, M. . (2003). Protein sequence motifs and domain 
databases In: Koonin, E.V., Galperin, M.Y. (Eds.), Sequence-evolution 
function: Computational Approaches in Comparative Genomics. Kluwer 
Academic Publishers. 
Krogh, A., Larsson, B., von Heijne, G., Sonnhammer, E. L. (2001). Predicting 
transmembrane protein topology with a hidden Markov model: application to 
complete genomes. J. Mol. Biol., 305, 567–580. 
L. Tao, P. Zhang, C. Qin, S.Y. Chen, C. Zhang, Z. Chen, F. Zhu, S. Y., & Yang, 
Y.Q. Wei, Y. Z. C. (2015). Recent progresses in the exploration of machine 
learning methods as in-silico ADME prediction tool. Advanced Drug Delivery 
Reviews. https://doi.org/10.1016/j.addr.2015.03.014 
Lacapere, J. J. (2017). Membrane Protein Structure and Function Characterization. 
(Jean-Jacques Lacapere, Ed.). Humana Press. https://doi.org/10.1007/978-1-
4939-7151-0 
Lebeau, M. T., & Robert, J. (2003). Diatom cultivation and biotechnologically 
relevant products . Part I : Cultivation at various scales, 612–623. 
https://doi.org/10.1007/s00253-002-1176-4 
Lee, S. Y., Cho, J. M., Chang, Y. K., & Oh, Y. K. (2017). Cell disruption and lipid 
extraction for microalgal biorefineries: A review. Bioresource Technology, 244, 
1317–1328. https://doi.org/10.1016/j.biortech.2017.06.038 
Leliaert, F., Smith, D. R., Herron, M. D., Verbruggen, H., Delwiche, C. F., & Clerck, 
84 
 
O. De. (2012). Phylogeny and Molecular Evolution of the Green Algae, 1–46. 
https://doi.org/10.1080/07352689.2011.615705 
Levitan, O., Dinamarca, J., Zelzion, E., Lun, D. S., Guerra, L. T., Kyung, M., & Kim, 
J. (2015). Remodeling of intermediate metabolism in the diatom 
Phaeodactylum tricornutum under nitrogen stress, 112(2). 
https://doi.org/10.1073/pnas.1419818112 
Li, D., Xie, W., Hao, T., Cai, J., Zhou, T., & Balamurugan, S. (2018). Constitutive 
and Chloroplast Targeted Expression of Acetyl-CoA Carboxylase in 
Oleaginous Microalgae Elevates Fatty Acid Biosynthesis. 
Ligeya Perezleo Solórzano, Ricardo Arencibia Jorge, Clara Conill González, 
Gudelia Achón Veloz, J. A. A. R. (2003). Impacto de la Bioinformática en las 
ciencias biomédicas, 11(ISSN 1024-9435). 
Liu, J., Sun, Z., Gerken, H., & Huang, J. (2014). Genetic engineering of the green 
alga Chlorella zofingiensis : a modified norflurazon-resistant phytoene 
desaturase gene as a dominant selectable marker. 
https://doi.org/10.1007/s00253-014-5593-y 
Lu, J., & Deutsch, C. (2009). Electrostatics in the Ribosomal Tunnel Modulate 
Chain Elongation Rates Jianli. J Mol Biol, 384(1), 73–86. 
https://doi.org/10.1016/j.jmb.2008.08.089.Electrostatics 
Lubec, G., Afjehi-Sadat, L., Yang, J. W., & John, J. P. P. (2005). Searching for 
hypothetical proteins: Theory and practice based upon original data and 
literature. Progress in Neurobiology, 77(1–2), 90–127. 
https://doi.org/10.1016/j.pneurobio.2005.10.001 
Martino, A. De, Meichenin, A., Shi, J., Pan, K., & Bowler, C. (2007). Genetic and 
phenotypic characterization of Phaeodactylum tricornutum (Bacillariophyceae) 
accessions. Journal of Phycology, 43(5), 992–1009. 
https://doi.org/10.1111/j.1529-8817.2007.00384.x 
McGuffin, L. J., Bryson, K., & Jones, D. T. (2000). The PSIPRED protein structure 




Medipally, S. R., Yusoff, F. M., Banerjee, S., & Shariff, M. (2015). Microalgae as 
sustainable renewable energy feedstock for biofuel production. BioMed 
Research International, 2015. https://doi.org/10.1155/2015/519513 
Mendes, A., Reis, A., & Vasconcelos, R. (2009). Crypthecodinium cohnii with 
emphasis on DHA production : a review, 199–214. 
https://doi.org/10.1007/s10811-008-9351-3 
Miao, X., Wu, Q., & Yang, C. (2004). Fast pyrolysis of microalgae to produce 
renewable fuels, 71, 855–863. https://doi.org/10.1016/j.jaap.2003.11.004 
Monroig, Ó., Llanos, R. De, Var, I., & Hontoria, F. (n.d.). Biosynthesis of 
Polyunsaturated Fatty Acids in Octopus vulgaris : Molecular Cloning and 
Functional Characterisation of a Stearoyl-CoA Desaturase and an Elongation 
of Very Long-Chain Fatty Acid 4 Protein. https://doi.org/10.3390/md15030082 
Murakami, Y., Tripathi, L. P., & Prathipati, P. (2017). ScienceDirect Network 
analysis and in silico prediction of protein – protein interactions with 
applications in drug discovery. Current Opinion in Structural Biology, 44, 134–
142. https://doi.org/10.1016/j.sbi.2017.02.005 
Najmanovich, R. J. (2017). Evolutionary studies of ligand binding sites in proteins. 
Current Opinion in Structural Biology, 45, 85–90. 
https://doi.org/10.1016/j.sbi.2016.11.024 
Neira, J. L., Florencio, F. J., & Muro-pastor, M. I. (2017). Biophysical Chemistry 
The isolated , twenty-three-residue-long , N-terminal region of the glutamine 
synthetase inactivating factor binds to its target. Biophysical Chemistry, 
228(June), 1–9. https://doi.org/10.1016/j.bpc.2017.05.017 
Nicoletti, M. (2016). Microalgae Nutraceuticals. Foods, 5(3), 54. 
https://doi.org/10.3390/foods5030054 
Norton, T. A., Melkonian, M., & Andersen, R. A. (1996). Algal biodiversity*. 
Phycologia, 35(4), 308–326. https://doi.org/10.2216/i0031-8884-35-4-308.1 
Obermayer, P. S. and B. (2005). Manufacturing Microalgae for Skin care, 
(16295351), 99–106. 
Open, A. A., Bryant, F. M., Munoz-azcarate, O., Kelly, A. A., Beaudoin, F., Kurup, 
86 
 
S., & Eastmond, P. J. (2016). ACYL-ACYL CARRIER PROTEIN 
DESATURASE2 and 3 Are Responsible for Making Omega-7 Fatty Acids in 
the, 172(September), 154–162. https://doi.org/10.1104/pp.16.00836 
Papers, J. (2003). Azide and Acetate Complexes plus two Iron-depleted Crystal 
Structures of the Di-iron Enzyme, 1–30. 
Peng, K., Zheng, C., Xue, J., & Chen, X. (2014). Delta 5 fatty acid desaturase 
upregulates the synthesis of polyunsaturated fatty acids in marine diatom 
Phaeodactylum tricornutum Delta 5 Fatty Acid Desaturase Upregulates the 
Synthesis of Polyunsaturated Fatty Acids in the Marine Diatom 
Phaeodactylum tricornutum. https://doi.org/10.1021/jf5031086 
Plane, P., Rotation, B., Angles, D., Plot, R., Prediction, A., Plot, H., & Prediction, P. 
(2014). Additional Bioinformatic Analyses Involving Protein Sequences (pp. 
183–207). https://doi.org/10.1016/B978-0-12-410471-6.00008-6 
Pollastri, G., Martin, A. J. M., Mooney, C., & Vullo, A. (2007). Accurate prediction of 
protein secondary structure and solvent accessibility by consensus combiners 
of sequence and structure information. BMC Bioinformatics, 8, 1–12. 
https://doi.org/10.1186/1471-2105-8-201 
Prabowo, D. A., Hiraishi, O., & Suda, S. (2013). Diversity of Crypthecodinium SPP. 
(Dinophyceae) from Okinawa prefecture, Japan. Journal of Marine Science 
and Technology (Taiwan), 21(SUPPL), 181–191. 
https://doi.org/10.6119/JMST-013-1220-8 
Pulz, O., & Gross, W. (2004). Valuable products from biotechnology of microalgae. 
Applied Microbiology and Biotechnology, 65(6), 635–648. 
https://doi.org/10.1007/s00253-004-1647-x 
Punta, M., Coggill, P. C., Eberhardt, R. Y., Mistry, J., Tate, J., Boursnell, C., … 
Finn, R. D. (2012). The Pfam protein families database. Nucleic Acids 
Research, 40(D1), 290–301. https://doi.org/10.1093/nar/gkr1065 
Raja, A., Vipin, C., & Aiyappan, A. (2013). Review Article Biological importance of 
Marine Algae- An overview, 2(5), 222–227. 
Raposo, M. F. D. J., & De Morais, A. M. M. B. (2015a). Microalgae for the 
87 
 
prevention of cardiovascular disease and stroke. Life Sciences, 125, 32–41. 
https://doi.org/10.1016/j.lfs.2014.09.018 
Raposo, M. F. D. J., & De Morais, A. M. M. B. (2015b). Microalgae for the 
prevention of cardiovascular disease and stroke. Life Sciences, 125, 32–41. 
https://doi.org/10.1016/j.lfs.2014.09.018 
Rebolloso-Fuentes M.M , Navarro-Perez A, R.-M. J. . and G.-G. (2000). Biomass 
Nutrient Profiles of the Microalga. Journal of Food Biochemistry, 25(2001), 57–
76. 
Reijnders, M. J. M. F., van Heck, R. G. A., Lam, C. M. C., Scaife, M. A., dos 
Santos, V. A. P. M., Smith, A. G., & Schaap, P. J. (2014). Green genes: 
Bioinformatics and systems-biology innovations drive algal biotechnology. 
Trends in Biotechnology, 32(12), 617–626. 
https://doi.org/10.1016/j.tibtech.2014.10.003 
Roberts, R. J. (2004). Identifying protein function - A call for community action. 
PLoS Biology, 2(3), 293–294. https://doi.org/10.1371/journal.pbio.0020042 
Rodolfi, L., Zittelli, G. C., Bassi, N., Padovani, G., Biondi, N., Bonini, G., & Tredici, 
M. R. (2009). Microalgae for oil: Strain selection, induction of lipid synthesis 
and outdoor mass cultivation in a low-cost photobioreactor. Biotechnology and 
Bioengineering, 102(1), 100–112. https://doi.org/10.1002/bit.22033 
Rost, B., & Liu, J. (2003). The Predict Protein server. Nucleic Acids Research, 
31(13), 3300–3304. https://doi.org/10.1093/nar/gkg508 
Rost, B., Liu, J., Nair, R., Wrzeszczynski, K. O., & Ofran, Y. (2003). Automatic 
prediction of protein function. Cellular and Molecular Life Sciences, 60(12), 
2637–2650. https://doi.org/10.1007/s00018-003-3114-8 
Roy, A., Kucukural, A., & Zhang, Y. (2010). I-TASSER: A unified platform for 
automated protein structure and function prediction. Nature Protocols, 5(4), 
725–738. https://doi.org/10.1038/nprot.2010.5 
Roy, S., Chakraborty, H., Kumar, V., Behera, B. K., & Rana, R. S. (2018). In Silico 
Structural Studies and Molecular Docking Analysis of Delta6-desaturase in 




Rubin, G. M., Sheahan, L. C., Kenyon, G. L., DeMarini, D. M., Fuchs, E., Galas, D. 
J., … Ringe, D. (2002). Defining the mandate of proteomics in the post-
genomics era: workshop report. Mol Cell Proteomics, 1(10), 763–780. 
Sathasivam, R., & Ki, J. S. (2018). A review of the biological activities of microalgal 
carotenoids and their potential use in healthcare and cosmetic industries. 
Marine Drugs, 16(1). https://doi.org/10.3390/md16010026 
Schlessinger, A., Yachdav, G., & Rost, B. (2006). PROFbval : predict flexible and 
rigid residues in proteins, 22(7), 891–893. 
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btl032 
Schwede, T., Kopp, J., Guex, N., & Peitsch, M. C. (2003). SWISS-MODEL: An 
automated protein homology-modeling server. Nucleic Acids Research, 
31(13), 3381–3385. https://doi.org/10.1093/nar/gkg520 
Scientific, T. (2012). Extinction Coefficients: A guide to understanding extinction 
coefficients, with emphasis on spectrophotometric determination of protein 
concentration (Vol. 0747, pp. 4–6). 
Serif, M., Dubois, G., Finoux, A., Teste, M., Jallet, D., & Daboussi, F. (n.d.). One-
step generation of multiple gene knock-outs in genome editing. Nature 
Communications, (2018), 1–10. https://doi.org/10.1038/s41467-018-06378-9 
Shapiro, L., & Harris, T. (2008). The rough guide to in silico function prediction, or 
how to use sequence and structure information to predict protein function. 
PLoS Computational Biology, 4(10). 
https://doi.org/10.1371/journal.pcbi.1000160 
Shen, P., Wang, H., Pan, Y., Meng, Y., & Wu, P. (2016). Identification of 
Characteristic Fatty Acids to Quantify Triacylglycerols in Microalgae, 
7(February). https://doi.org/10.3389/fpls.2016.00162 
Sigrist, C. J. A., Cerutti, L., De Castro, E., Langendijk-Genevaux, P. S., Bulliard, V., 
Bairoch, A., & Hulo, N. (2009). PROSITE, a protein domain database for 
functional characterization and annotation. Nucleic Acids Research, 
38(SUPPL.1), 161–166. https://doi.org/10.1093/nar/gkp885 
89 
 
Silva Benavides, A. M., Torzillo, G., Kopecký, J., & Masojídek, J. (2013). 
Productivity and biochemical composition of Phaeodactylum tricornutum 
(Bacillariophyceae) cultures grown outdoors in tubular photobioreactors and 
open ponds. Biomass and Bioenergy, 54(0), 115–122. 
https://doi.org/10.1016/j.biombioe.2013.03.016 
Singh, D., Carlson, R., Fell, D., & Poolman, M. (2015). Modelling metabolism of the 
diatom Phaeodactylum tricornutum. Biochemical Society Transactions, 43(6), 
1182–1186. https://doi.org/10.1042/BST20150152 
Singh, S., Arora, R. R., Singh, M., & Khosla, S. (2016). Eicosapentaenoic acid 
versus docosahexaenoic acid as options for vascular risk prevention: A fish 
story. American Journal of Therapeutics, 23(3), e905–e910. 
https://doi.org/10.1097/MJT.0000000000000165 
Souza, A. De, Requi, R. D., Fernandes, L., Jose, H., Rossetto, S., Domitrovic, T., & 
Palhano, F. L. (2017). Protein charge distribution in proteomes and its impact 
on translation, 1–21. 
Spolaore, P., Joannis-cassan, C., Duran, E., Isambert, A., Génie, L. De, & Paris, E. 
C. (2006). Commercial Applications of Microalgae, 101(2), 87–96. 
https://doi.org/10.1263/jbb.101.87 
Srinuanpan, S., Chawpraknoi, A., Chantarit, S., & Prasertsan, P. (2018). A rapid 
method for harvesting and immobilization of oleaginous microalgae using 
pellet-forming filamentous fungi and the application in phytoremediation of 
secondary effluent. International Journal of Phytoremediation, 20(10), 1017–
1024. https://doi.org/10.1080/15226514.2018.1452187 
Starr C., Taggart R ., Evers C., S. L. (2011). Biology: The Unity and Diversity of 
Life. (CENGAGE Learning Custom Publishing, Ed.) (12th ed.). 
Stone, T. A., Schiller, N., Workewych, N., Heijne, G. Von, & Deber, C. M. (2016). 
Hydrophobic clusters raise the threshold hydrophilicity for insertion of 
transmembrane sequences in vivo Hydrophobic clusters raise the threshold 




Suda, S., Atsumi, M., & Miyashita, H. (2002). Taxonomic characterization of a 
marine Nannochloropsis species, N. oceanica sp. nov. (Eustigmatophyceae). 
Phycologia, 41(3), 273–279. https://doi.org/10.2216/i0031-8884-41-3-273.1 
Tonon, T., Harvey, D., Larson, T. R., & Graham, I. A. (2002). Long chain 
polyunsaturated fatty acid production and partitioning to triacylglycerols in four 
microalgae, 61, 15–24. 
Tsui, C. K. M., Marshall, W., Yokoyama, R., Honda, D., Lippmeier, J. C., Craven, 
K. D., … Berbee, M. L. (2009). Labyrinthulomycetes phylogeny and its 
implications for the evolutionary loss of chloroplasts and gain of ectoplasmic 
gliding. Molecular Phylogenetics and Evolution, 50(1), 129–140. 
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2008.09.027 
Tusnady, G.E., Simon, I. (2001). The HMMTOP transmembrane topology 
prediction server. Bioinformatics, 17, 849–850. 
Ur Rehman Hafeez , BariInam, Ali Anwar,  and M. H. (2017). A Bayesian Approach 
for Estimating Protein-Protein Interactions by Integrating Structural and Non- 
Structural Biological Data. Molecular BioSystems, 1, 1–11. 
https://doi.org/10.1039/C7MB00484B 
Via, A., & Helmer-citterich, M. (2004). A structural study for the optimisation of 
functional motifs encoded in protein sequences, 12, 1–12. 
Villanova, V., Fortunato, A. E., Singh, D., Bo, D. D., Conte, M., Obata, T., … 
Finazzi, G. (2017). Investigating mixotrophic metabolism in the model diatom 
Phaeodactylum tricornutum. 
Vrieling, E. G., Beelen, T. P. M., van Santen, R. A., & Gieskes, W. W. C. (1999). 
Diatom silicon biomineralization as an inspirational source of new approaches 
to silica production. Progress in Industrial Microbiology, 35(C), 39–51. 
https://doi.org/10.1016/S0079-6352(99)80096-4 
Wainright PO, Hinkle G, Sogin ML, S. S. (2000). Monophyletic Origins of the 
Metazoa : An Evolutionary Link with Fungi. 
Wang, X., Liu, Y., Wei, W., Zhou, X., & Yuan, W. (2017). Enrichment of long-chain 
polyunsaturated fatty acids by coordinated expression of multiple metabolic 
91 
 
nodes in the oleaginous microalga Phaeodactylum tricornutum. 
https://doi.org/10.1021/acs.jafc.7b02397 
Wilkins, M. R., Gasteiger, E., Bairoch, A., Sanchez, J., Williams, K. L., Appel, R. 
D., & Hochstrasser, D. F. (2005). Protein Identification and Analysis Tools in 
the ExPASy Server, 112, 531–552. 
Wilson, C. A., Kreychman, J., & Gerstein, M. (2000). Assessing annotation transfer 
for genomics: Quantifying the relations between protein sequence, structure 
and function through traditional and probabilistic scores. Journal of Molecular 
Biology, 297(1), 233–249. https://doi.org/10.1006/jmbi.2000.3550 
Xue, W., Liu, F., Sun, Z., & Zhou, Z. (2016). A ∆ -9 Fatty Acid Desaturase Gene in 
the Microalga Myrmecia incisa Reisigl : Cloning and Functional Analysis. 
https://doi.org/10.3390/ijms17071143 
Yang, J., Wang, Y., Zhang, Y., Arbor, A., & Arbor, A. (2017). ResQ: An approach to 
unified estimation of B-factor and residue-specific error in protein structure 
prediction. J Mol Biol, 428(4), 693–701. 
https://doi.org/10.1016/j.jmb.2015.09.024.ResQ 
Yang, M., Lin, X., Liu, X., Zhang, J., & Ge, F. (2018). Genome Annotation of a 
Model Diatom Phaeodactylum tricornutum Using an Integrated Proteogenomic 
Pipeline. Molecular Plant, 11(10), 1292–1307. 
https://doi.org/10.1016/j.molp.2018.08.005 
Yang, Y., Du, L., Hosokawa, M., Miyashita, K., Kokubun, Y., Arai, H., & Taroda, H. 
(2017). Fatty Acid and Lipid Class Composition of the Microalga 
Phaeodactylum tricornutum, 368(4), 363–368. 
Zaslavskaia, L. A., Casey Lippmeier, J., Kroth, P. G., Grossman, A. R., & Apt, K. E. 
(2000). Transformation of the diatom Phaeodactylum tricornutum 
(Bacillariophyceae) with a variety of selectable marker and reporter genes. 
Journal of Phycology, 36(2), 379–386. https://doi.org/10.1046/j.1529-
8817.2000.99164.x 
Zhang, Y. (2008). I-TASSER server for protein 3D structure prediction. BMC 
Bioinformatics, 9, 1–8. https://doi.org/10.1186/1471-2105-9-40 
92 
 
Zhang, Y., & Skolnick, J. (2005). TM-align: A protein structure alignment algorithm 
based on the TM-score. Nucleic Acids Research, 33(7), 2302–2309. 
https://doi.org/10.1093/nar/gki524 
Zou, L. G., Chen, J. W., Zheng, D. L., Balamurugan, S., Li, D. W., Yang, W. D., & 
Liu, J. S. (2018). High ‑ efficiency promoter ‑ driven coordinated regulation of 
multiple metabolic nodes elevates lipid accumulation in the model microalga 
Phaeodactylum tricornutum. Microbial Cell Factories, 1–8. 
https://doi.org/10.1186/s12934-018-0906-y 
Zulu N.N., Zienkiewicz K., Vollheyde K., F. I. . (2018). Current trends to 
comprehend lipid metabolism in diatoms. Progress in Lipid Research, 
























Anexo 1. Predicción de hélices transmembranales de la proteína hipotética 
B7FQK1 de P. tricornutum por el programa TMHMM sever. 2.0. El eje de las X 
representa la secuencia de aminoácidos de la proteína. El eje de las Y representa 
















Anexo 2. Identificación de dominios conservados en la proteína hipotética 
B7FQK1 a través del programa ConSurf Server. En la gráfica se observa la 
secuencia de aa de la proteína B7FQK1 de P. tricornutum sombreada por una 
gama de colores según la escala de conservación (variable, promedio y 
conservado). 
 
 
 
 
